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Sammendrag 
 
I forbindelse med polaråret, IPY, gikk F/F G. O. Sars på tokt til den atlantiske sektor i 
Sørishavet, under den australske sommeren 2008. Forekomst og diversitet av planktoniske 
protister og mageinnholdt til Antarktisk krill, Euphausia superba, ble undersøkt ved bruk av 
ribosomalt DNA som markør og lysmikroskopi.  
Klonebibliotek av 18S (SSU) ribosomalt DNA ble opprettet for planktoniske protister (pico-, 
nano- og mikroplankton) samlet inn i vannhentere og håvtrekk fra fire utvalgte stasjoner. 182 
SSU rDNA sekvenser som representerte 112 ulike OTUer (’operational taxonomic units’) ble 
oppdrevet, tilhørende organismer innen ni divisjoner. Stramenopiler og dinoflagellater 
dominerte klonebibliotekene med henholdsvis 32 og 31% av sekvensene. Innen Stramenopila 
tilhørte 89% av sekvensene klassen kiselalger. De lysmikroskopiske analysene av 
planteplanktonhåvtrekk identifiserte protister innen fire divisjoner, og hovedsakelig 
kiselalger. Klonebibliotek og lysmikroskopiske analyser av samme håvtrekk viste at 
lysmikroskopi identifiserte flere arter og høyere diversitet av kiselalger enn det 
klonebiblioteket gjorde. Klonebibliotek av vannprøver muliggjorde også påvisning og 
identifisering av nano- og picoplankton som ikke er mulig å identifisere i lysmikroskop.  
I det genetiske arbeidet med krillmager ble blokkeringsprimer brukt for å unngå oppformering 
av predator-DNA istedenfor bytte-DNA. De molekylærbiologiske analysene av mageinnhold 
var imidlertid ikke vellykket, og klonebibliotek av mageinnholdet til krill var ikke mulig å 
oppdrive. Grundige undersøkelser av prosedyrene i metodene ble utført for å finne årsaken til 
uteblitt resultatet. En mulig forklaring er at de universelle PCR-primerne brukt i arbeidet har 
et for stort målfragment (~200 basepar), og at DNAet i magen til krill var nedbrutt i kortere 
fragmenter. Lysmikroskopiske analyser av mageinnholdet til totalt 10 krill ble utført. Kun 
bytteorganismer med harde deler som hadde motstått fordøyelsen til krill ble observert. 
Analysene viste at krill foragerte på kiselalger og kiselflagellaten Dictyocha speculum. De 
dominerende komponentene i dietten var kiselalgene Fragilariopsis kerguelensis og cf. 
Thalassiosira oliveriana. De mikroskopiske analysene av håvtrekk og mageinnhold viste at 
flere slekter av planktoniske protister var tilgjengelig i vannmassene, enn det som ble 
observert i mageinnholdet. Dette kan muligens tyde på at noen arter er preferert som føde. 
Klonebibliotek av mageinnhold ville trolig gitt et bredere bilde av krillens diett. 
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1. Introduksjon 
 
1.1 Sørishavet og det antarktiske økosystem 
 
Sørishavet omgir det antarktiske kontinentet og strekker seg nordover til den antarktiske 
polarfronten. Den antarktiske polarfronten er der hvor kaldt antarktisk overflatevann møter 
varmere sub-antarktisk vann i en bevegelig sone som er mellom 30 og 50 km bred, og mellom 
breddegradene 47º og 63º S. Polarfronten er karakterisert ved en tydelig forandring i 
temperatur på 2-3 ºC mellom de ulike vannmassene. Dette fungerer som en biologisk barriere, 
og gjør Sørishavet til et lukket system med liten variasjon i temperatur. 
Hovedoverflatestrømmen er den østgående antarktiske sirkumpolare strømmen (’Antarctic 
Circumpolar Current’, ACC), som går rundt hele kontinentet. I Sørishavet finnes sub-
antarktiske øyer, slik som Sør Georgia, Kerguelen- og Bouvetøya. Øyene er typiske områder 
med forhøyet produktivitet og store populasjoner av for eksempel seler og sjøfugler, men 
også krill (Collins & Rodhouse 2006). 
Havområder karakterisert av høye nivåer med makronæringssalter (nitrat, fosfat og silikat), 
men lave nivåer av klorofyll a og planteplankton er et paradoks som lenge har vært kjent av 
oseanografer (Gran 1931). Så tidlig som på 1930-tallet ble lave jernnivåer foreslått som en 
mulig forklaring for de såkalte ”høy nitrogen, lav klorofyll” (HNLC)-områder (Boyd 2002). 
Det er i dag enighet om at jern spiller en hovedrolle når det gjelder regulering av 
planteplanktonbiomasse, primærproduksjon, vekstrater og samfunnssammensetning i deler av 
Sørishavet (Boyd et al. 2007, Pankowski & McMinn 2009). I HNLC-regioner er 
konsentrasjonen av totalt oppløst jern lav, for eksempel 0,1-0,6 nmol L-1 (Hassler & 
Schoemann 2009). 
Det Antarktiske økosystem som helhet er komplekst, hvor næringskjeder er sentrert rundt 
Antarktisk krill, Euphausia superba (Reid & Croxall 2001; Cornejo-Donoso & Antezana 
2008), som fungerer som en nøkkelart i et av verdens største marine næringsnett. Antarktisk 
krill er en kritisk lenke mellom primærprodusenter og de fleste predatorer på høyere trofiske 
nivåer som for eksempel fugl, fisk, sel og hval (Quetin & Ross 1991; Loeb et al. 1997; 
Passmore et al. 2006). 
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1.1.1 Planteplankton i Sørishavet 
Planteplankton i Sørishavet kan deles inn i to kategorier basert på størrelse og vekstrate, pico- 
og nanoplanteplanktonkomponenter (0,2-2 !m og 2-20 !m), og mikroplanteplankton (20-200 
!m) bestående av større algeceller og kjededannende kiselalger og Phaeocystis-kolonier 
(Smetacek et al. 2002). Planteplanktonoppblomstringer er rapportert fra ulike havområder, fra 
kyst-, til marginale sjøissoner og frontområder. Kiselalger (Bacillariophyceae) og 
svepeflagellater (Haptophyta), hovedsakelig Phaeocystis antarctica, er dominerende taksa i 
oppblomstringene (Gomi et al. 2007). Også Buffen et al. (2007) viser at kiselalger er svært 
utbredt og mangfoldige i Sørishavet. 
Annett et al. (2010) har vist viktigheten av pico- og nanoplankton, for årlig produksjon 
gjennom vinteren. Smetacek et al. (1990) foreslo at romlig fordeling av pico- og 
nanoplankton var relativt homogen og gjennomgikk liten sesongmessig fluktuering i 
biomasse, i kontrast til mikroplanktonbiomasse, som fluktuerer mye. Dette er senere bekreftet 
for blant annet den antarktiske sirkumpolare strømmen (ACC). Oppblomstring av kiselalger 
er observert i ACC i sammenheng med polarfronten (APF). Fenomenet er forklart av et 
fordelaktig lysregime indusert av at blandingslaget blir grunnere langs fronten. Mange studier 
finner signifikant korrelasjon mellom vannsøylestabilitet og primærproduksjon (Annett et al. 
2010). Tilgjengeligheten av jern er også vist å være en kritisk faktor (Pankowski & McMinn 
2009). 
I områder sør for polarfronten som er permanent isfrie, er planteplanktonsamfunnet lav i 
biomasse og danner sjelden oppblomstringer (Tréguer & Jacques 1992). Slike samfunn er 
oftest dominert av pico- og nanoplanteplankton, som også normalt er funnet hvor kiselalger 
og Phaeocystis ikke danner oppblomstringer (Smetacek et al. 1990, Gomi et al. 2007). 
De fleste undersøkelser av planteplanktonet i Sørishavet omhandler forholdene i 
Weddellhavet (lokalisert nær det antarktiske kontinent i den atlantiske sektor), Scotiahavet 
(atlantiske sektor i Sørishavet), Rosshavet (lokalisert nærme kontinentet i stillehavssektoren, 
~160°V) og kystområder rundt den antarktiske peninsula (den nordligste delen av Antarktis, 
~60°V) (Tréguer & Jacques 1992, Gomi et al. 2007) under en begrenset periode av året, 
hovedsakelig australske sommere (Socal et al. 1997, Gomi et al. 2007). 
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1.1.2 Antarktisk krill i Sørishavet 
Det er beskrevet rundt 85 arter av euphasiider (krillarter) i verdenshavene, hvor ca. 10 finnes i 
Sørishavet (www.imr.no/temasider/plankton/dyreplankton/krill). Den viktigste euphasiiden i 
Sørishavet er Antarktisk krill, Euphausia superba, heretter kalt krill. Krill har en sirkumpolar 
utbredelse, som vil si at de finnes rundt hele det antarktiske kontinent, men de er dominerende 
i sesongmessige sjøissoner, og er den største biomasseaggregering som finnes blant marint liv 
(Macaulay et al. 1984, Krafft et al. 2010).  Den kan bli >6 cm, leve i >5 år, og er i grenseland 
mellom plankton som driver med strømmen i vannmassene, og nekton som kan svømme 
aktivt mot strømmen i vannmassene (Atkinson et al. 2008). Krill er hovedkonsumenter av 
planteplankton, i den grad at de tidligere ble beskrevet som herbivore (Hart 1934, Quetin & 
Ross 1991). Det er senere vist at krill også konsumerer en rekke protozoer og små 
zooplankton (Schmidt et al. 2006). Euphasiider fanger vann og filtrerer det gjennom 
sivlignende maksillipeder som effektiv kan fange opp partikler >6 !m (Smetacek et al. 2002). 
Smetacek et al. (2004) hevder at krill lett kan håndtere alle kiselalger, og de store koloniene 
av svepeflagellaten Phaeocystis. Krill spiser på en rekke matkilder inkludert mikroplankton, 
hoppekreps og andre euphasider (Atkinson et al. 2002). 
Det er beregnet å være mer enn 208 millioner tonn krill i Sørishavet (Heywood et al. 2006). 
Nesten helt sikkert er det at den sirkumpolare bestandsstørrelsen fluktuerer betydelig mellom 
år (Atkinson et al. 2009). De senere år er krillbiomasse estimert til å ligge et sted mellom 60-
420 millioner tonn (Siegel 2005, Atkinson et al. 2009). Atkinson et al. (2004) har sammenstilt 
prøvedata fra 1926 til 2003, som viser at produktiviteten sørvest i den Atlantiske sektor 
innholder mer enn 50% av krillbestanden i Sørishavet. Samme data viser at tettheten har 
minket siden 1970-tallet. 
Overvåkning av det globale klimaet viser at Sørishavet har opplevd en rask oppvarming i siste 
halvdel av 1900-tallet (Levitus et al. 2000; Gille 2002; Krafft et al. 2010), med en øking på 
0,17 °C på ~1000 m dyp, mellom 1950- og 1980-tallet (Gille 2002). Krill er en stenoterm 
kaldtvannsart, og er sårbar for små forandringer i temperatur. Global oppvarming vil trolig 
favorisere annet makro- og mesozooplankton foran krill (Whitehouse et al. 2008). Wiebe et 
al. (2010) hevder at det pelagiske ryggstrengdyret, Salpa thompsoni, har potensialet til å 
utkonkurrere krill fordi den blant annet trives bedre i varmere vann. 
Krill er også av kommersiell interesse, og er blitt fisket på i Sørishavet siden tidlig på 1970-
tallet (Krafft et al. 2010). I de senere år har denne interessen økt betydelig. Krill er rik på 
! ("!
omega-3 flerumettede fettsyrer (Maki et al. 2009), antioksidanten astaxanthin, som blant 
annet gir den fine røde fargen på kjøttet til laks (Yagiz et al. 2010), og høykvalitetsproteiner, 
som gjør dem attraktive som føde for mennesker og i fiskeoppdrettsindustrien (Tou et al., 
2007, Krafft et al. 2010). Derfor kan krillfiske bli et av de største kommersielle markedene i 
tiden som kommer. Fordi krill er en nøkkelart i Sørishavet, og fordi interessen øker, er det 
viktig å forstå dens rolle i Sørishavet og forvalte populasjonen slik at det opprettholdes et 
bærekraftig økosystem. Krill har blitt studert i over 80 år. Fortsatt er kunnskap om denne 
arten mangelfull (Meyer et al. 2010). 
 
1.2 Undersøkelse av næringsnett og diett 
 
Studier av økosystemet basert på atferd og dynamikk hos biologiske komponenter, kan 
resultere i en bedre beskrivelse av trofiske strukturer og næringsnett. Et trofisk nett forstås 
som nett av interaksjoner som finner sted mellom komponentene i et samfunn. Det antas 
avhengighet mellom predatorer og bytteorganismer, og konkurranse mellom to eller flere 
predatorer om en felles, begrensende matkilde (Cornejo-Donoso & Antezana 2008). Det 
antarktiske økosystem er sentrert rundt antarktisk krill, som nevnt tidligere er et kritisk ledd 
mellom flere trofiske nivåer (Passmore et al. 2006). 
Kunnskap om næringskjeder er viktig for å forstå interaksjoner og samspill i økosystemet, og 
studeres blant annet ved å se på diett og mageinnhold til predatoren. Det finnes flere metoder 
for å studere fødebiologi og bestemme mageinnhold. Dietten til krill har tradisjonelt blitt 
analysert ved mikroskopering av mageinnholdet. Denne teknikken har begrensningen at den 
kun oppdager bytte med harde deler, som ikke brytes ned i fordøyelsen (Passmore et al. 
2006).Mageinnhold kan også analyseres ved påvisning av pigment, fettsyrer, stabile isotoper 
og antistoffer (Haberman et al. 2002, Schmidt et al. 2006). Pigment-, fettsyre- og 
isotopanalyser har alle den begrensningen at de gir dårlig taksonomisk oppløsning (Passmore 
et al. 2006), det vil si at de i beste fall kan gi indikasjoner på hva krillen har spist på divisjons- 
eller klassenivå.  
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1.3 Molekylærbiologiske metoder og DNA som biomarkør i diettstudier 
 
Alle organismer har unike DNA-sekvenser som kan brukes som biomarkør for påvisning og 
identifisering ned til art, artsspesifikke områder i genomet (Dunshea 2009). I et etter hvert 
etablert felt av diettanalyser, er bytte-DNA i fordøyelsessystemet eller fekalpellets til 
predatoren, brukt som biomarkør for identifisering av bytteorganismen. På grunn av 
problemer med tilstedeværelse av DNA som ikke er relevante for diettstudier, for eksempel 
predator-DNA, har de fleste tidligere studier anvendt art- (Njestgaard et al. 2003) eller 
gruppespesifikke primere i PCR-reaksjonen (polymerase chain reaction)(Jarman et al. 2004, 
Blakenship & Yayanos 2005, Deagle et al. 2005), som ikke fester seg til og oppformerer 
predatortemplat (DNA). Problematisk ved bruk av art- eller gruppespesifikke primere er at det 
kreves forkunnskap om diett, og metoden vil overse bytteorgansimer hos predatorer som har 
en bredere eller ukarakteristisk diett (Dunshea 2009). En nyere metode tar i bruk 
blokkeringsprimere i PCR-reaksjonen, som spesifikt hindrer oppformering av dominant eller 
uønsket DNA-templat av predatoren. Dette er en metode for å bedre oppformeringen av 
sjeldnere sekvenser. En type fungerer ved at blokkeringsprimeren, som er spesifikk for 
predatoren, overlapper med en av de universelle primerne, og hindrer feste av den universelle 
primeren på predator-DNA (Vestheim & Jarman 2008), og det er denne metoden som er brukt 
i dette studiet. DNA-baserte metoder er kanskje de mest lovende for å etablere et sterkt 
redskap for å studere næringskjeder (King et al. 2008).  
 
1.4 Bakgrunn og problemstillinger 
 
I 2008 gikk Havforskningsinstituttets (HI) forskningsfartøy G. O. Sars på tokt til den sørlige 
halvkule, Sørishavet og Antarktis. Dette var et av Norges marine bidrag i Antarktis til det 
internasjonale polaråret 2007-2008. Et av flere prosjekter på dette toktet ble kalt AKES; 
Antarctic Krill and Ecosystem Studies. Prosjektet er et bidrag til samarbeidet i CCAMLR; 
Commision for the Conservation of Antarctic Marine Living Resources. 
Toktet bestod av to leg i den atlantiske sektor i Sørishavet. I perioden 19. februar til 28. mars 
deltok jeg på andre leg av toktet. Det ble gjennomført et transekt fra nord til sør og tilbake, 
med prøvetaking på utvalgte områder. Alge- og krillprøver samlet inn her danner grunnlaget 
for denne masteroppgaven, hvor diversitet og forekomst av planktoniske protister og 
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mageinnhold til Antarktisk krill, Euphausia superba, ble undersøkt. På toktet ble det bestemt 
at metoder for identifisering av alger og diettanalyser skulle inkludere molekylærbiologiske 
metoder, hvor ribosomalt DNA er brukt som markør, samt lysmikroskopi av mageinnhold. 
Molekylærbiologiske metoder hvor man bruker DNA som markør benyttes i raskt økende 
grad, og trengs å forskes mer på (Passmore et al. 2006). 
Tidligere er det gjort flere studier av utbredelse og diversitet til alger og annet plankton i 
Sørishavet (Detmer & Bathmann 1996, Gast et al. 2007, Annett et al. 2010). Fødebiologi til 
Antarktisk krill er også studert tidligere (Strech et al. 1988, Perissinotto et al. 2000, Passmore 
et al. 2006, Töbe et al. 2010). Det er derimot gjort få studier hvor alger og annet plankton i 
vannmassene undersøkes samtidig med krilles mageinnhold eller diett. 
I denne masteroppgaven rettes søkelyset mot utbredelsen og diversitet av planktoniske 
protister og mageinnhold til Antarktisk krill, Euphausia superba. Formålet med 
undersøkelsen er å identifisere planktoniske protister i den atlantiske sektor i Sørishavet og 
hva av dette Antarktisk krill spiser, ved bruk av ribosomalt DNA som markør og 
lysmikroskopi. 
For å kunne belyse og drøfte dette målet har jeg formulert tre spørsmål som ønskes å 
besvares: 
Hvordan er forekomst og diversitet av planktoniske protister i vannmassene på fire utvalgte 
områder i den atlantiske sektor i Sørishavet? 
Hva identifiseres i mager til Antarktisk krill på to utvalgte stasjoner? 
Hva identifiserer de to metodene, klonebibliotek med ribosomalt DNA som markør og 
lysmikroskopi? 
I litteraturstudium etter toktet kom det frem en artikkel der Passmore et al. (2006) undersøker 
dietten til krill, med ribosomalt DNA som markør, og diskuterer hvorvidt frossen eller 
spritfiksert krill egner seg til genetiske analyser. Passmore støtte på problemer i det genetiske 
arbeidet sitt, ved at frossen krill ikke egnet seg til genetiske analyser. Videre drøftes 
problemer knyttet til molekylærbiologiske metoder og preservering av materiale. Fordi det 
både var frossen og spritfiksert krill fra toktet, ble et nytt spørsmål aktuelt: 
Hvordan egner frossen og spritfiksert krill seg i genetiske analyser i dette studiet? 
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2. Materialer og metoder 
 
2.1 Områdebeskrivelse 
 
Toktet med F/F G. O. Sars ble gjennomført i forbindelse med det internasjonale polaråret, 
IPY (2007-2008), og inkluderte to leg i den atlantiske delen av Sørishavet. Materiale til denne 
forskningsoppgaven ble samlet inn på leg 2 som startet fra Cape Town i Sør-Afrika, 19. 
februar og sluttet i Walvis Bay i Namibia 28. mars. Prøvetakingen ble gjennomført langs to 
parallelle transekt med start nord for den Antarktiske polarfronten (APF  ~45°S) og langs 
15°Ø lengdegraden sørover til 67°07 S. Deretter tilbake på en nordlig rute langs ~5°Ø 
lengdegraden, øst for Bouvetøya (Figur 1). 
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Seks stasjoner er inkludert i oppgaven, fire CTD-stasjoner (Tabell 2) og to trålstasjoner 
(Tabell 3). Planteplankton og annet plankton ble samlet inn på CTD-stasjonene 59+60, 
66+67, 74 og 84. Noen CTD-stasjoner har doble numre fordi det ble gjort to CTD-kast på 
samme sted, men på to dyp (et dyp ned til 1500 m og et grunnere for å kunne samle vann fra 
mer enn 12 ulike dyp), og de blir heretter kalt stasjon 59, 66, 74 og 84. 
Stasjon 66 og 84 ble valgt for mer dyptgående undersøkelser. Stasjon 66 ligger i åpent hav, 
sørøst for Bouvetøya. Stasjonen ligger rett sør for den Antarktiske polarfronten og ligger 
innen den Antarktiske sirkumpolare strømmen. Stasjon 84 var ved Bouvetøya. Bouvetøya er 
lokalisert på 54º26S, 03º24Ø, på den midtatlantiske havrygg mellom Afrika og Antarktis 
(Arntz et al. 2006) (Figur 1). Den ligger rett sør for den Antarktiske polarfronten (APF), og 
innen den Antarktiske sirkumpolare strømmen (ACC) (Jacob et al. 2006). Øya er et av de 
mest isolerte områdene på jorden, og er lenger ifra land enn noen annen øy. Det marine 
økosystemet rundt denne øya hatt lite oppmerksomhet siden den ble oppdaget i 1793 (Arntz et 
al. 2006), og lite studier er gjort på planteplankton i området. Sammen med behov for økt 
forståelse av det antarktiske økosystem og Bouvetøya som en marin resurs, ligger dette til 
grunn for hvorfor områder ved Bouvetøya er valgt å jobbes videre med i dette 
forskningsarbeidet. Arbeidet vil kunne gi oss ny og verdifull kunnskap, på et område som det 
er relativt lite kunnskap om.  
Krill ble samlet inn på tilsvarende stasjoner, henholdsvis trålstasjon 41 og 52 (Tabell 1). 
Heretter vil trålstasjon 41 og 52 omtales som stasjon 66 og 84. Prøvetaking på toktet ble utført 
på forutbestemte stasjoner, når værforhold tillot bruk av innsamlingsredskap og elektronisk 
utstyr i sjøen. 
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Sted CTD-stasjon Trålstasjon Breddegrad Lengdegrad 
Åpent hav 66 41 14º58.96Ø 58 º44.58S 
Bouvetøya 84 52 04º55.4Ø 54º34.2S 
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2.2 Karakterisering av vannmassene 
 
Fluorescensmålinger tatt langs de to transektene presenteres i Figur 2 A) og B). En sensor om 
bord på G. O. Sars målte fluorescens vertikalt ved alle CTD-stasjoner under hele toktet. 
Stasjon 59, 66, 74 og 84 er merket av på hvert sitt transekt. Stasjon 59, 66 og 84 ligger i 
områder med relativt lite fluorescens, stasjon 74 ligger i et fluorescensmaksimum med >0,8. 
Ved ~56 ºS i 2A) og ved ~42 ºS i 2B) illustreres polarfronten med relativt høy produktivitet 
og relativt høy fluorescens. Fluorescensmålingene er nær null dypere enn ~150-200 m. 
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Resultatet fra klorofyllmålinger fra ti dyp (5, 10, 20, 30, 50, 75, 100, 125, 150, "FF!G) på de 
to stasjonene, 66 og 84, som er hovedfokus i denne oppgaven, er presentert i Figur 3. 
Konsentrasjon klorofyll a målt in vitro (målt ved HI, Bergen) med dypet på de to stasjonene 
hadde i stor grad samme fordeling med dypet, men med generelt høyere verdier på stasjon 84 
som lå ved Bouvetøya, enn ved stasjon 66 som lå i åpent hav. Begge stasjonene hadde et 
maksimum av målt klorofyll i ca 100 m dyp. Fra 100 m dyp synker klorofyllnivåene, og 
dypere enn 150 m er verdiene tilnærmet lik null. 
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2.3 Innsamling av biologisk materiale 
 
2.3.1 Planktoniske protister 
Plankton ble samlet inn med vannhentere og planteplanktonhåv (Tabell 2). Niskin 
vannhentere (2 L) festet til en rosett med CTD sensorer (Model No ST 10500m, SBE Sea-
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Bird Electronics, Belleview, Washington, USA) ble brukt for å samle inn vannprøver fra ulike 
dyp i dybdeintervallet 150-5 m. En CTD (Conductivity, Temperature, Depth) måler 
ledningsevne, temperatur, dybde og fluorescens kontinuerlig med dypet. For DNA-analyser 
ble totale vannprøver tatt på ulike dyp (Tabell 2). Hundre mL fra de ulike dypene ble blandet, 
200 mL av dette ble filtrert ned på tre separate polykarbonatfiltere (Whatman, 25 mm 
diameter, 0.8 mm porestørrelse). På stasjon 84 ble 200 mL fra to dyp blandet (75+50 m) og 
200 mL av dette ble filtrert på polykarbonatfiltere (Whatman, 25 mm, 0.8 mm). Filtrene ble 
overført til Eppendorfrør og frosset først ved -20 ºC og etter 2 uker lagret ved -80 ºC til DNA-
ekstraksjon. Håvtrekket var et vertikalt trekk fra 100-0 m med planteplanktonhåv med 
maskevidde 10 !m. Den konsentrerte håvplanktonprøven ble delt i tre og oppbevart i 100 mL 
brune medisinflasker. En del ble fiksert med ”nøytral Lugols løsning” (10g KI2 og 5 g I2 per 
100mL), med endelig konsentrasjon på 1 % (1 mL ”neutral Lugol” per 100 mL vannprøve). 
En annen del ble fiksert med formalin (40 % HCHO i  vann, 2 mL formalin per 100 mL 
vannprøve) og en tredje del ble tilsatt 96 % etanol (ca 1:3, vann:etOH).  Prøvene fiksert med 
”neutral Lugols løsning” og formalin ble oppbevart i romtemperatur, i mørke, mens prøvene 
fiksert med EtOH, ble oppbevart i 4ºC. 
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Stasjon Dato Tid Breddegrad Lengdegrad Størrelses-
fraksjon  
Dyp 
59 24.02.08 22:05/ 
23:36 
52º30.09S 15º00.02Ø Total, >0,8 !m 150, 100, 75, 
50, 30, 20, 10, 5 
66 27.02.08 04:38/ 
06:35 
58 º44.58S 14º58.96Ø Total, >0,8 !m 150, 100, 75, 
50, 30, 20, 10, 5 
74 02.03.08 14:46 67 º05.63S 07º55.10Ø Total, >0,8 !m 150, 100, 75, 
50, 30, 20, 5 
84 11.03.08 04:27 54 º30.10S 03º38.26Ø Total, >0,8 !m 75+50m 
84 11.03.08 04:27 54 º30.10S 03º38.26Ø Håvtrekk, >10 
!m 
100-0m 
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2.3.2 Krill 
Krilltrål og en mikronektontrål ble brukt for innsamling av krill (Tabell 3). I åpent hav, 
stasjon 66, ble krilltrålen anvendt, og ved Bouvetøya, stasjon 84 ble mikronektontrålen 
anvendt. Krilltrålen er en pelagisk trål. Den har en vertikalåpning på 6x6 m, er 45 m lang, og 
har to lag med nett. Det indre har 3 mm maskestørrelse, og det ytre større maskevidde for 
styrke og beskyttelse. På enden av trålen var det festet en ”Multi Sampler” (MS). MS’en var 
utstyrt med 5 nett med en åpning på 1 m2 som kan åpnes og lukkes akustisk i rekkefølge fra 
skipet (Engas et al. 1997). Disse nettene er 15 m lange og har en maskevidde på 3 mm. Det 
første nettet åpnes når trålen er på ønsket startdyp. Maksimumdybde for krilltrålen var 750 m. 
Krill fra denne stasjonen ble fanget i nett 5 fra 90-0 m. Mikronektontrålen består av et enkelt 
nett med vertikalåpning på 8x8 m, med 6 mm strukket maskestørrelse i enden, og gradvis 
grovere masker (22 mm - 200 mm) mot fronten av trålen. Maksimum tråledybde med 
mikronektontrålen var fra overflaten til 765 m, med gjennomsnittsdybde på ~ 150 m. Krill ble 
trålet i 25-10 m. Trekkhastigheten var 2,2-2,6 knop, og trålen var ute i ca. 30 min på begge 
stasjonene.  
Etter at trålen kom på dekk, ble ~100-300 g krill umiddelbart øst opp i poser og lagt på -80 ºC 
frys. De frosne prøvene var hovedsakelig beregnet som diettanalysemateriale. I tillegg ble 
~200 g krill på stasjon 84 lagt på 96 % etanol i flasker. Flaskene med spritfiksert krill sto først 
i romtemperatur (18-25 ºC) i ~ 3 uker. Spriten ble så byttet ut med ny 96% etanol, før de ble 
lagret på -20 ºC frys noen dager etter at båten ankom Namibia (28. mars). Prøvene ble frosset 
ned eller lagt på etanol innen 15-30 minutter etter fangst. Alle prøver ble lagret ombord på 
skipet, til det returnerte til Bergen 15. mai 2008. Krillprøvene ble lagret i ~20 måneder før 
analysene tok sted.  
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Stasjon Dato Tid Breddegrad Lengdegrad Trål Maskevidde Dyp 
66 27.02.08 08.40 58 º44.58S 14º58.96Ø Krilltrål 3 mm 90-
0m 
84 11.03.08 14.45 54º34.2S 04º55.4Ø Mikronekton-
trål 
6 - 200 mm 25-
10m 
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2.4 Identifisering og morfologisk karakterisering i lysmikroskop 
 
En del alger kan identifiseres i lysmikroskop ved å se på morfologiske trekk som størrelse, 
cellestruktur, om de er enkeltceller eller koloni og form. Kiselalger er armert med særlig 
karakteristiske kiselskall (frustuler) som kan brukes ved identifisering til art i lysmikroskop. 
 
2.4.1 Planktoniske protister i håvtrekk 
Lugolfiksert håvtrekk fra stasjon 84 ble undersøkt i lysmikroskop (Nikon Microscope 
ECLIPSE E66, Japan). Preparatet ble observert ved 100-400 ganger forstørrelse. 
Størrelsesmålinger av algeceller ble utført ved bruk av et måleokular. Det ble tatt bilder av 
hver alge med digitalt speilreflekskamera (Nikon D80, Japan). Noen bilder av god kvalitet ble 
presentert i resultater. Litteratur brukt for identifisering var Tomas (1996), Throndsen et al. 
(2003) og Scott & Marchant (2005). Levende materiale fra håvtrekk fra stasjon 66 ble 
undersøkt i lysmikroskop på tilsvarende måte (Nikon Microscope) under toktet i 2008, ved 
Bente Edvardsen. 
 
2.4.2 Undersøkelser av krillmager i mikroskop 
Fem mager fra hver stasjon 66 og 84 ble dissekert ut og kuttet forsiktig opp, for 
mikroskopiske analyser av mageinnholdet. Mageinnholdet ble klemt ut på et objektglass, 
tilsatt en dråpe vann, dekket med dekkglass, og studert i lysmikroskop (Nikon Microscope 
ECLIPSE E66, Japan). Det ble tatt bilder av mageinnholdet med digitalt speilreflekskamera 
(Nikon D80, Japan) til senere identifisering. Kun bilder av viktige alger og av god kvalitet ble 
presentert i resultater. Størrelsen til celler observert ble målt med et måleokular. Arter 
observert ble delt inn i klart dominerende (+++), mye (++), få (+) og arter som kun ble 
observert en gang ble notert (Vedlegg). Omtrent 80% av mageinnholdet ble analysert. 
 
2.5 Dissekering av krillmager for molekylærbiologiske studier 
 
Trettifire krillmager ble dissekert ut for molekylærbiologiske studier. Magene er relativt store 
og enkle å isolere sammenlignet med andre organer involvert i fordøyelsessystemet som for 
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eksempel tarm. Dissekering ble utført ved bruk av en lupe og to par pinsetter. Både mager fra 
frossen (16 stk.) og spritfiksert (18 stk.) krill ble dissekert ut. Metodene var like, med unntak 
av at frossen krill ble tint opp i 96 % etanol før dissekering. Deretter ble krillen tørket på 
papirtørklær, og lagt i en steril petriskål. Pinsettene ble brukt til å fjerne ryggskjoldet 
(carapax), og blottlegge dyrets mage på dorsalsiden. Magen ble så fjernet med en pinsett. 
Prosedyrene ble gjennomført forsiktig for å ikke klemme ut mageinnholdet, og for å unngå å 
kontaminere magen med utsiden av krillen. Pinsettene ble flammesterilisert før de ble brukt til 
å isolere magen og mellom hver dissekering. Magene ble lagt på eppendorfrør tilsatt 400 !L 
lysisbuffer, SP1 (E.Z.N.A. Plant Minikit), og homogenisert (6500 rpm, 2x20 s og 1x 20s, 
Precellys kuleristemaskin, Bertin Technologies, France) med små glasskuler (Glass beads, 
acid-washed, 212-300 !m, SIGMA-ALDRICH), klare til DNA-ekstrahering. 
 
 
2.6 DNA-ekstraksjon, -oppformering, -kloning og -sekvensering 
 
2.6.1 DNA-ekstraksjon 
DNA fra både plankton og krillmager ble ekstrahert ved bruk av Easy Nucleic Acid Isolation 
(E.Z.N.A.®) SP Plant miniprep Kit (Omega Bio-tek, USA). Produsentens protokoll for ferskt 
plantemateriale, ”B. Fresh/Frozen specimens”, ble fulgt, med unntak av at 5 !L RNase 
løsning ble tilsatt i lysisbufferen med prøven før trinn to i instruksjonen (inkubering ved 65 
ºC). Løsningen ble så grundig blandet med vortex og inkubert ved 65 °C på en varmeblokk 
(Techne, DRI-Block, DB.2A, UK) i 10 minutter. I siste trinn (x2) ble kun 50 !L 
elueringsbuffer tilsatt, og ikke 100 !L som beskrevet i protokollen for å få høyere DNA-
konsentrasjon. Prosedyren var lik for plankton og krillmager, med unntak av at krillmagene 
først ble homogenisert i lysisbuffer i en kuleristemaskin, slik at mageinnholdet var 
tilgjengelig for DNA-ekstrahering, som nevnt ovenfor. Håvtrekket som var lugolfiksert ble 
også skylt tre ganger i PCR-vann før DNA-ekstrahering. 
 
2.6.2 Oppformering av ribosomalt DNA av plankton fra vannprøver og håvtrekk 
Oppformering av hele 18S rRNA genet (~1800 basepar) ble utført ved PCR (polymerase 
chain reaction). Alle PCR-kjemikalier som inkluderes i reaksjonsmiksen (buffer, dNTP, 
primere, og DNA-templat), med unntak av Taq polymerase og Taq Master Enhancer (TME; 
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Master Taq Kit, Eppendorf, Germany), ble tint på is i ~30 min. Reaksjonsblandingen for PCR 
(unntatt ved direkte PCR ved kloning) ble lagd på følgende måte: PCR-vann (variabelt 
volum), 10X buffer (5 !L), Taq Master Enhancer (10 !L forvarmet ved 65 °C), dNTP (2 mM, 
5 !L), forward og reverse primere (5 !M, 2 !L av hver oligo, dvs. 200 nM av hver oligo), 
Taq polymerase (0,2 !L) (5 PRIME, Taq DNA Polymerase, 5U/!L) og DNA templat (5 !L) 
ble blandet i oppført rekkefølge til en total blanding på 50 !L i et eppendorfrør. Forsterker 
(enhancer) ble i senere PCR-oppformeringer utelatt, da det ga like godt resultat. 45 !L 
reaksjonsmiks ble pipettert i hvert PCR rør og så tilført 5 !L DNA-templat (plankton-DNA). 
Deretter ble PCR rørene inkubert i en Thermo Mastercycler (Mastercycler® ep, Eppendorf, 
Hamburg, Germany). Det ble brukt flere ulike primere for ulike målområder av rDNA (Tabell 
4). 
For PCR-oppformering av hele 18S genet (SSU rDNA) hos alger og annet plankton 
(vannprøver og håvtrekk), ble det universelle primerparet 1F og 1528R (Medlin et al. 1988) 
brukt. PCR-reaksjonen ble utført med følgende program: denaturering av DNA ved 94 °C i  3 
min, fulgt av 35 sykler med denaturering ved 94 °C i 45 s, 55 °C i 45 s (primerfeste), DNA-
syntese ved 72 °C i  2 min, og til slutt 72 °C i  10 min. Ved noen PCR-reaksjoner ble 6 
paralleller templat kjørt med temperaturgradient på primerfestetemperaturen, som varierte fra 
51,2 °C til 58,7 °C. De ulike temperaturene så ut til å gi like gode PCR-produkter på 
agarosegel, og PCR-produktene ble blandet før kloning for å redusere PCR-feil og for å få 
større diversitet. 
 
2.6.3 Oppformering av ribosomalt DNA av krillmager 
I krillmager ble PCR-oppformering av for korte fragmenter, ~200 bp, av LSU, utført med de 
universelle primerne Short28SF og Short28SF (Vestheim & Jarman 2008). Sammen med 
disse brukes en blokkeringsprimer, Short28SR-blkKrill-3´c3 (Vestheim & Jarman 2008), for 
å hindre oppformering av krill-DNA. Blokkeringsprimeren var overlappende med revers- 
universelle primeren, men var forlenget inn i krillspesifikk sekvens og var modifisert med en 
C3-spacer på 3´enden. C3-spaceren hindrer forlengelse under PCR uten å påvirke primerens 
festeevne (Vestheim & Jarman 2008). For primeroversikt se Tabell 4. PCR-reaksjonen var 
som følger: PCR-vann (variabelt volum), 10X buffer (5 !L), Taq Master Enhancer (10 !L 
forvarmet ved 65 °C), dNTP 2 mM (1 !L), forward og reverse primerne 28S-F og 28S-R (5 
!M, 1 !L av hver oligo), blokkeringsprimer Short28SR-blkKrill-3´c3 (50 !M, 1 !L),  Mg 2+ 
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(25 mM, 2 !L), Taq polymerase (0,2 !L, 5 PRIME, Taq DNA Polymerase, 5U/!L) og DNA 
templat (5 !L) ble blandet i oppført rekkefølge til en total blanding på 50 !L i et 
eppendorfrør. 45 !L reaksjonsmiks ble pipettert i hvert PCR rør og så tilsatt 5 !L DNA-
templat. I oppsettet ble ulike konsentrasjoner av blokkeringsprimeren, henholdsvis 0, 25 og 
50 !M brukt, dvs. fem og 10 ganger så høy konsentrasjon som de universelle primerne. Alge-
DNA som positiv kontroll (kiselalgen Fragilariopsis sp.) ble brukt. PCR-programmet for 
krillmagene fulgte dette oppsettet: 94 °C i 3 min, 40 sykler med 94 °C i 30 s, 57-59 °C i 30 s, 
72 °C i 30 s, og til slutt 72 °C i 5 min. 
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Kode PCR Sekvense
ring 
Td Nukleotidsekvens  5´- 3´ Posisjon Kilde 
1F SSU  F AACCTGGTTGATCCTGCCAGT 1-21 i SSU 
rDNA 
Medlin et al. 
(1988) 
1528R SSU  R TGATCCTTCTGCAGGTTCACC
TAC 
1795-1772 i 
SSU rDNA 
Medlin et al. 
(1988) 
Short28S
F 
LSU  F GTGTAACAACTCACCTGCCG  Vestheim & 
Jarman (2008) 
Short28S
R 
LSU  R GCTACTACCACCAAGATCTG  Vestheim & 
Jarman (2008) 
Short28S
R-
blkKrill-
3´c3 
LSU   CCACCAAGATCTGCACTAGCG
GCGG3 
 Vestheim & 
Jarman (2008) 
528F  SSU F GCGGTAATTCCAGCTCCAA 575-590 i 
SSU rDNA 
Elwood et al. 
(1985) 
M13F SSU SSU F GTAAAACGACGGCCAG  TOPO TA 
cloning® 
(Invitrogen) 
M13R SSU SSU R CAGGAAACAGCTATGAC  TOPO TA 
cloning® 
(Invitrogen) 
TOPOF 
24 
SSU  F GGCTCGTATGTTGTGTGGAAT
TGT 
 TOPO TA 
cloning® 
(Invitrogen) 
TOPOR 
24 
SSU  R AGTCACGACGTTGTAAAACGA
CGG 
 TOPO TA 
cloning® 
(Invitrogen) 
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2.6.4 Gelelektroforese 
Oppformeringssuksess og lengde på DNA-fragment ble synliggjort ved 
agarosegelelektroforese. Ulike størrelser av geler ble lagd med hensyn til antall PCR-
produkter. En standardgel bestod av 0,4 (eller 0,64) gram agarose (Merck, Germany) oppløst i 
50 (eller 80) mL 1xTAE buffer (Tris-acetate-EDTA, 20 mL 50xTAE + 1 L destillert vann), 
og varmet opp i ~1 min for å lage en 0,8 % agarose gel. Da temperaturen i løsningen ble 
omtrent 50 °C, håndvarm, ble en dråpe ethidium bromide (EtBr; 0,6325 mg/mL; Gene 
Chrom, USA) eller 5 mL GelRed (GelRedTM Nucleic Acid Gel Stain, Biotium, Hayward, 
CA) tilsatt. Deretter ble løsningen helt over i en elektroforeseplate med kammer som danner 
brønner i gelen. Etter 30 min, da gelen hadde størknet, ble kammene tatt ut og overført i et 
elektroforesekammer (Bio Rad, wide mini subTM cell, Italy) som ble fylt opp med 1xTAE 
buffer løsning. Loading buffer løsning (1 !L) ble blandet med PCR-produkt (5 !L) og 
applisert i hver sin brønn i gelen. I den første brønnen på en rad ble 2 !L DNA-
størrelsesmarkør tilsatt. Ulike buffere og markører ble brukt for PCR-produkter av plankton 
og krillmager, da DNA i krillmager er brutt ned og fragmentene er omkring 200 bp (Tabell 5). 
Gelen ble kjørt på 80 V (Electrophoresis Power Supply – EPS 301, Amersham Pharmacia 
Biotech, USA) i 40 minutter. Deretter ble gelen observert og tatt bilde av i UV-kabinett (Gene 
Genius, Bio Imaging System, SYNGENE, UK). DNA-fragmentenes lengde ble sammenlignet 
med DNA-størrelsesmarkøren. 
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Område Prøve bp ”Loading Buffer” DNA-størrelsesmarkør 
SSU Plankton ~1800 Gel Loading Buffer, Conc: 
6X, Thermo SCIENTIFIC 
Lambda EcoR I/HindIII, 
Thermo SIENTIFIC 
LSU Krill-
mager 
~200 6X Orange Loading Dye, 
Fermentas 
GeneRulerTM, 100 bp DNA 
Ladder (ready-to-use), 
Fermentas 
 
 
2.6.5 Rensing av PCR-produkter før kloning 
For rensing av PCR-produkter og DNA til videre bruk i kloning ble Wizard® SV Gel and 
PCR Clean-Up System (Promega, USA) brukt. PCR-produktet kjøres i stor gel (1 g agarose, 
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100 mL 1xTAE) med ekstra store brønner (plass til 45 !L PCR-produkt og 5 !L loading 
buffer). Gelen ble kjørt på 80 V i 1 time. Deretter ble hele gelen lagt på et UV-bord, belyst fra 
undersiden, og DNA-fragmentene kom frem. For at gelen skulle belyses minst mulig (2-3 s), 
ble små kutt, raskt merket av rundt fragmentet, før lyset ble skrudd av. Den avmerkede 
gelbiten ble kuttet helt ut og lagt i et eppendorfrør. Vekt av eppendorfrøret før og etter ble 
notert, og 10 !L DNA-bindingsløsning per 10 !g gel ble tilsatt. Videre prosedyre fulgte 
leverandørens instruksjoner (Wizard® SV Gel and PCR Clean-Up System), med unntak av at 
det i siste trinn kun ble tilsatt 15 !L nuklease-fritt vann (i stedet for 50 !L som det står i 
protokollen for å øke DNA-konsentrasjonen), før det ble sentrifugert ned og lagret ved –20 
°C. 
 
2.6.6 Kloning 
De rensede PCR-produktene ble klonet ved bruk av TOPO TA Cloning Kit for Sequencing 
(Invitrogen) etter leverandørens instruksjoner. Ved ligering ble 1 !L saltløsning (1,2 M NaCl, 
0,06 M MgCl2) og 1 !L vektor (pCR®4-TOPO®) blandet forsiktig sammen med 4 !L PCR-
produkt i et PCR-rør. Løsningen ble inkubert ved romtemperatur i 30 min, før den ble satt på 
is. De siste 5 minuttene av inkuberingen ble rør med E. coli celler tatt opp fra -80 frys og tint 
opp på is.  Ved transformasjon ble 2 !L ligeringsproduktet overført til rør med E. coli og 
blandet meget forsiktig, kun en liten håndbevegelse var nok. Rørene ble inkubert på is i 5-10 
minutter før de fikk varmesjokk i 30 s på 42 °C. Rørene ble satt tilbake på is og så i risteskap 
(Sartorius, CERTOMAT® IS)(1 t, 200 rpm, 37 °C). Agarplater (Vedlegg) var forvarmet (37 
°C), og ligeringsproduktet (30-60 !L) ble strøket utover platene på sterillaboratoriet. Platene 
inkuberte i varmeskap (HIR 10M, Grant-Boekel, Cambridge, GB) på 37 °C over natten, i 12-
15 timer. Kolonier ble plukket med sterile pipettespisser og overført til PCR-rør. Direkte PCR 
oppformering ble utført med universelle TOPOF 24 og TOPOR 24 primere og senere M13F 
og M13R primere (Tabell 4) i en 50 µL reaksjonsmiks bestående av PCR-vann (35,8 µL), 
10X buffer (5 µL), dNTP (2mM, 5 µL), forward og reverse primere (10 !M, 2 µL av hver 
oligo) og DyNAzyme (0,2 µL) (F-5015, DyNAzymeTM II, DNA Polymerase, 2U/!L, 
Finnzymes). Ved direkte PCR av bakteriekoloniene ble dette programmet brukt: 10 min på 94 
°C; 25 sykluser av 1 min 94 °C, 1 min 55 °C, 1 min 72 °C, og tilslutt 10 min på 72 °C før den 
lagres på 8 °C. PCR-produkter som viste bånd ved elektroforese ble renset med ExoSAP-IT 
og sendt til sekvensering.  
! "E!
2.6.7 Rensing av PCR-produkter før sekvensering 
PCR-produkter klare til sekvensering ble renset med ExoSAP-IT® (usb). Forholdet 
ExoSAP:PCR-produkt skal etter leverandørens instrukser være 2:5. ExoSAP-IT (2,3 !L) og 
PCR-produkt (5,7 !L) ble blandet sammen i PCR-rør (8 !L blanding var nødvendig til videre 
sekvensering). PCR-produktene ble så inkubert i Thermo Mastercycler på dette programmet: 
15 min ved 37 °C, for å degradere primere og nukleotider, og 15 min 80 °C, for inaktivering 
av ExoSAP-IT. Ved meget sterke DNA-bånd ble produktene også fortynnet 1:10 før de ble 
levert til ABI-lab, Universitetet i Oslo, for sekvensering. 
 
2.6.8 Sekvensering 
Prøvene for DNA-sekvensering ble tilbredt ved å blande 8 !L renset PCR-produkt (med 
ExoSAP-IT) og 2 !L av den sekvenserende primeren i et PCR-rør. Deretter ble prøvene levert 
til ABI-lab, Universitetet i Oslo, for sekvensering ved bruk av BigDye®Terminator v3.1 
Cycle Sequencing Kit (3730 DNA analyzer, USA). Alle kloningsprodukter ble sekvensert 
med primeren 528F (Tabell 4) som ga en DNA-sekvens på omtrent 1200 basepar (bp), i den 
hypervariable V4-regionen av 18S rDNA.  
 
2.7 Analyse av DNA sekvenser og konstruksjon av fylogenetiske trær 
 
DNA sekvensene ble analysert i BioEdit v7.0.5 
(http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html) fra National Center of Biotechnology 
Information. Sekvenser med tilhørende kromatogrammer ble åpnet i BioEdit og manuelt 
undersøkt. Områder med usikre nukleotider i begynnelsen og slutten av sekvensen ble slettet, 
for å oppnå en mest mulig korrekt sekvens. Alle sekvenser ble sendt til søkemotoren på 
keyDNAtools (http://www.keydnatools.com). KeyDNAtools søker etter korte fragmenter som 
fungerer som markørsekvenser. Markørsekvensene kjennetegner for eksempel en klasse, slekt 
eller art. Taksonomisk informasjon om sekvensene ble tilbakesendt i en excel-fil, hvor 
søkemotoren koblet hver sekvens til mest like divisjon, klasse og eventuelt art, basert på om 
markørfragmenter ble identifisert i sekvensene. Informasjon fra KeyDNAtools, ga en grov 
oversikt over taksonomisk fordeling av sekvensene (Vedlegg). Identiske sekvenser ble luket 
ut (Vedlegg). Videre ble sekvensene analysert i BLAST 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST) fra GenBank molecular database of National Center 
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for Biotechnology for Information (NCBI). Sekvensene ble sammenlignet med tilgjengelige 
eksisterende sekvenser i gendatabaser (EMBL; GenBank). De to mest like sekvensene ble 
importert og inkludert i alignmentet og fylogenetiske analyser. Alle sekvensene ble 
sammenlignet i en sekvenssammenstilling (alignment) med ClustalW i programmet BioEdit. 
Det ble gjort manuelle justeringer i alignmentet om nødvendig. Fylogenetiske  analyser ble 
utført i programmet MEGA (Beta v4.1). Neighbour-joining-metoden ble valgt for 
konstruksjon av urotede trær, med standard innstillinger og beregning av bootstrap-verdier 
(100 replikater). 
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3. Resultater 
 
3.1 Planktonsammensetning basert på 18S rDNA-sekvenser 
 
Totalt 182 SSU rDNA-sekvenser, antatt ikke kimære (sekvenser fra mer enn en organisme), 
ble oppdrevet og analysert fra de fire stasjonene (fra vannprøver og håvtrekk) og inkludert i 
dette studiet (Tabell 6). I tillegg ble tre sekvenser antatt å være kimære og eliminert fra videre 
analyser. Kimære sekvenser, en sekvens fra mer enn en organisme, ble funnet ved gransking 
av alignmentet manuelt. Dette ga en prosent på ~1 % kimære sekvenser. De 182 SSU-
sekvensene falt inn i 112 OTUer (”operational taxonomic unit”) basert på et to basepar (bp) 
”cut-off”, som vil si at opptil to bp forskjell utgjør en OTU (Vedlegg). 
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Stasjon Prøve Sekvenser OTUer 
59 Vannprøve 13 11 
66 Vannprøve 23 20 
74 Vannprøve 11 10 
84 Vannprøve 68 51 
84 Håvtrekk 84 67 
Totalt  182 112 
 
3.1.1 Taksonomisk fordeling i vannprøver og håvtrekk basert på molekylærbiologiske 
metoder 
Basert på nærmest like referansesekvenser ble det til sammen identifisert 9 ulike divisjoner av 
de 182 sekvensene fra både vannprøver og håvtrekk på de fire stasjonene (Tabell 7). 
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Divisjon Sekvenser OTUer 
Dinophyta 59 42 
Stramenopila 57 31 
Metazoa 27 11 
Ciliophora 14 11 
Haptophyta 7 4 
Picobiliphyta 6 4 
Chlorophyta 4 4 
Radiolaria 6 4 
Telonemia 2 1 
Total 182 112 
 
Det var særlig to divisjoner som dominerte. Dinophyta (heretter kalt dinoflagellater) var den 
mest oppdrevne divisjonen med 59 av 182 sekvenser (~ 32%), tett fulgt av Stramenopila med 
57 av 182 sekvenser (~ 31%). Deretter kom Metazoa (14%) og Ciliophora (8%) fulgt av de 
resterende divisjonene (Figur 4). Forholdet mellom de ulike divisjonene (i %) forblir 
noenlunde likt både ved å se på antall sekvenser og antall OTUer (Figur 4 A og B). 
Dinoflagellater dominerer fortsatt med ~ 38 % og 42 OTUer, tett fulgt av Stramenopila med 
~28 % og 32 OTUer. De resterende divisjonene har færre påviste OTUer. 
 
 
 
 
 
 
 
! #"!
 
 
 
!"#$%&/ @'()0#+<$1#$*!&0*!,<&'#!AJ!+'%!)$(&0%0*<&('!50#+'3<%1'%!$,!+'!K=6!$%$3;&'#)'!
*<34:&'(,'%&'%'!$,!@@aI!01!8J!$%)$33!X"a'#!<%%'%!B,'#!)$(&0%0*<&(+<,<&40%I!B,0#!B,'#!X"a!
<%(39+'#'#!&'(,'%&'#!&0*!'#!1#9DD'#)!*'+!0DD!)<3!6!ND!50#&(4'337! 
    
Del-alignment ble konstruert for de 9 identifiserte divisjonene. Til hver OTU ble de to mest 
like referansesekvensene fra GenBank ved søk i BLAST inkludert. Noen OTUer hadde 
samme mest like referansesekvens i GenBank, og disse ble kun inkludert en gang. Urotede 
Neighbour-joining konsensustrær med bootstrap-verdier ble konstruert for de ulike 
divisjonene. De resulterende fylogenetiske trærne er presentert i Figur 6-13. Mange av 
OTUene hadde en klar plassering i trærne. De oppdrevne sekvensene ble navngitt med et V- 
og H-nummer. V står for sekvenser fra vannprøver og H fra håvtrekk. Deretter følger et 
stasjonsnummer og tilslutt et PCR-produktnummer. Å gi en helt nøyaktig taksonomisk 
identifisering av sekvensene er problematisk, da lik referansesekvens kan mangle, eller være 
fra klonebibliotek av miljøprøve og hvor organismen ikke er kjent eller DNA-sekvensert.  
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I dinoflagellat-treet (Figur 6) var de 42 OTUene relativt like hverandre, men ble allikevel ikke 
slått sammen da de hadde flere basepar (bp) forskjellige fra hverandre. Mange sekvenser 
hadde samme referansesekvens, og det er derfor relativt få referansesekvenser inkludert i 
dette treet. Mange av sekvensene grupperte seg i en hovedgruppe som igjen delte seg i flere 
undergrupper. Øverst i treet er det flere sekvenser som viser stor likhet eller er identiske med 
en DNA-sekvens av Dinophyceae sp., med aksesjonsnummer AY434687. Det fylogenetiske 
treet av dinoflagellatene viser diversiteten i sekvensene. 
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Innen Stramenopila ble fire grupper eller klasser identifisert (Tabell 8): Bacillariophyceae 
(heretter kiselalger), Pelagophyceae, Bicosoecida og uidentifiserte stramenopiler. De 
uidentifiserte (”uncultured”) Stramenopilene ble identifisert som MAST-1 i KeyDNAtools 
(Vedlegg). MAST står for ”Marine Stramenopile” og ble først oppdaget i klonebibliotek fra 
miljøprøve. Som Figur 6A viser, var kiselalger den klart dominerende klassen med 89% av 
sekvensene. De andre gruppene/klassene bestod kun av få sekvenser. 
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I Stramenopila-fylogenien  (Figur 7) grupperer de 31 OTUene seg i åtte undergrupper med 
god støtte (bootstrap verdi >50). De ulike grupperingene består av sekvenser innen slektene 
Chaetoceros, Thalassionema, Thalassiosira/Fragilariopsis,  Corethron, Rhizosolenia, som 
alle er kiselalger, ordenen Bicosoecida, klassen Pelagophyceae og uidentifiserte stramenopiler 
(”uncultured stramenopile”). Uidentifiserte stramenopiler er i KeyDNAtools identifisert som 
MAST-1 (Vedlegg). 
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I det fylogenetiske treet til Metazoa (heretter flercellede dyr) (Figur 8) grupperer de 11 
OTUene seg i fem undergrupper; Neocalanus (Calanoida, hoppekreps) og uidentifisert marin 
eukaryot/”uncultured marine eukaryote”. Deretter følger en sekvens identifisert som 
Phyllodoce groenlandica som tilhører klasse Polychaeta (flerbørstemark). En sekvens ble 
identifisert som Ctenophora (ribbemaneter) og en som Cnidaria (nesledyr). 
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Ciliophora-treet (heretter ciliater) (Figur 9) med 11 OTUer grupperer seg i fem ulike 
undergrupper med god støtte. To av disse er mest like Strombidium og Strobilidium. Flere av 
de fem gruppene ble identifisert til ”uncultured marine eukaryot” og ”uncultured marine 
ciliate”. 
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Haptophyta-fylogenien (heretter svepeflagellater) (Figur 10) deler seg klart inn i to 
undergrupper av Prymnesiophyceae, med slektene Phaeocystis i en gruppe og 
Chrysochromulina i den andre gruppen, den sistnevnte sammen med en sekvens som likner 
en sekvens av Syracophaera. Innen Phaeocystis identifiseres sekvenser som er mest like 
Phaeocystis antarctica og Phaeocystis jahnii. Innen Chrysochromulina identifiseres en OTU 
mest lik C. simplex. Den siste OTUen identifiseres som ”Chrysochromulina-liknende” på 
KeyDNAtools (Vedlegg), men er mest lik Syracophaera pulchra og Coronosphaera 
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mediterranea, som er to kokkolitoforider (kalkflagellater) innen svepeflagellatene, i 
GenBank. 
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Divisjonene Picobiliphyta og Telonemia er satt sammen i ett tre (Figur 11), da Telonemia kun 
inneholder to sekvenser av en OTU. I det fylogenetiske treet til Picobiliphyta grupperer tre 
OTUer seg sammen i en undergruppe og er nærmest identifisert til marin eukaryot og 
”uncultured picobiliphyte clone”. I KeyDNAtools identifiseres sekvensene til Theileria og 
Rhabdocoela (Vedlegg). Den andre gruppen innen Picobiliphyta identifiseres kun som 
”uncultured” fototrofisk eukaryot. Undergruppen med divisjon Telonemia illustreres nederst, 
og har en sekvens mest lik Telonema subtilis. 
! $(!
!
!"#$%&''!^'<1N09#/40<%<%1/)#'!$,![<H0N<3<DB;)$!01!"'30%'*<$7!@'!G<19#!L!50#!50#(3$#<%17!
 
I Radiolaria-fylogenitreet (Figur 12) fordelte de fire OTUene seg i to undergrupper. To 
sekvenser var mest lik og gruppert med en sekvens i slekten Collozum. De to andre 
identifiseres som ”uncultured eukaryote isolate”. Alle sekvensene identifiseres til Collodaria i 
KeyDNAtools (Vedlegg). 
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Fylogenien innen divisjonen Chlorophyta, heretter grønne alger (Figur 13), bestod av fire 
OTUer som fordelte seg klart i to undergrupper. Den ene undergruppen bestod av tre 
sekvenser mest lik Prasinophyceae (olivengrønnalger) og slekten Micromonas. Den andre 
undergruppen bestod av en sekvens mest lik slekten Bathycoccus. Begge slektene er 
picoplanktoniske flagellater. 
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3.1.2 Planktoniske protister og annet plankton tilstede på de to utvalgte stasjonene, 
identifisert med molekylærbiologiske metoder 
Diversiteten på stasjon 66 og 84 ble kartlagt ved å kun se på antall OTUer. Sekvenser fra 
vannprøver fra stasjon 66 (V66) og 84 (V84), og fra håvtrekk fra stasjon 84 (H84), er 
presentert hver for seg (Figur 14A, B og C). Basert på mest like referansesekvenser og 
KeyDNAtools (Vedlegg) ble det identifisert representanter fra 7 divisjoner fra V66 (Figur 
14A), 8 divisjoner fra V84 (Figur 14B), og 2 divisjoner fra H84 (Figur 14C). På begge 
stasjonene ble sekvenser av dinoflagellater, stramenopiler, ciliater, flercellede dyr, 
Picobiliphyta og svepeflagellater oppdrevet. I tillegg ble Radiolaria-sekvenser oppdrevet på 
stasjon 66, og av grønne alger og Telonemia på stasjon 84. Fra vannprøvene var diversiteten 
av dinoflagellater størst på begge stasjonene. Håvtrekket fra stasjon 84 viste lavere 
divisjonsdiversitet med de to divisjonene, stramenopiler og flercellede dyr. Andelen 
stramenopiler fra håvtrekket var stor i forhold til vannprøven fra stasjon 84, med 23 mot 6 
OTUer. 
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For nærmere identifisering av diversiteten innen de ulike divisjonene på de to stasjonene og i 
de ulike prøvene ble fylogenetiske trær konstruert, inkludert referansesekvenser fra GenBank 
(Figur 15-17). På stasjon 66 var 20 OTUer oppdrevet fra vannprøver (Tabell 6), som fordelte 
seg i 7 ulike grupper, identifisert som følgende 7 divisjoner (og slekter): dinoflagellater, 
ciliater, flercellede dyr, Picobiliphyta, svepeflagellater, Stramenopila (kislealgene 
Chaetoceros og Thalassionema) og Radiolaria. 
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På stasjon 84 ble 51 OTUer oppdrevet fra vannprøver (Tabell 6) innen 8 divisjoner. De 51 
OTUene hadde en klar fordeling og følgende 8 divisjoner (og slekter) ble identifisert: 
dinoflagellater, ciliater, flercellede dyr, Picobiliphyta, svepeflagellater (Phaeocystis og 
Chrysochromulina), Stramenopila (kislealgene Chaetoceros og Thalassiosira/Fragilariopsis), 
grønne alger og Telonemia. 
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I håvtrekket fra stasjon 84 ble 32 OTUer oppdrevet (Tabell 6) innen to divisjoner. Av 
flercellede dyr ble hoppekreps i slekten Neocalanus påvist, og innen Stramenopila ble 
kiselalgeslektene Chaetoceros, Rhizosolenia, Corethron, Thalassiosira/Fragilariopsis og 
Thalassionema påvist. 
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3.2 Mageinnhold hos krill ved de to stasjonene undersøkt med molekylærbiologiske 
metoder 
 
DNA fra krillmager ble ekstrahert enkeltvis og prøvd oppformert i en del av 28S rDNA 
regionen (~200 bp). I forsøkene ble tre ulike PCR-blandinger lagd, med ulike konsentrasjoner 
av blokkeringsprimer, henholdsvis 0, 25 og 50 !M, dvs. med 0, 5 og 10 ganger så høy 
blokkeringsprimerkonsentrasjon som primerkonsentrasjon. PCR ble utført på DNA fra frosne 
krillmager. Ved agarosegel kom ikke lysende PCR-fragmenter frem i de brønnene hvor 
blokkeringsprimer var tilsatt i PCR-blandingen (ikke vist). Dette viste at PCR-reaksjonen ikke 
var vellykket. Magene var før DNA-ekstrahering homogenisert med glasskuler i ristemaskin i 
2x20 s. 
Figur 18 viser resultatet av et forsøk på å PCR-oppformere DNA fra mager til spritfiksert 
krill. I brønn 1-8 ble PCR-produkter fra spritfiksert krill uten tilsatt blokkeringsprimer i 
reaksjonsmiksen applisert. I brønn 9-16 og brønn 17-24 ble de samme PCR-produktene 
applisert på gelen, men med henholdsvis 1 !L 25 !M blokkeringsprimer og 2 !L 50 !M 
blokkeringsprimer tilsatt i reaksjonsmiksen. Brønn 25-27 inneholdt tre positive kontroller av 
kjent alge-DNA med de tre ulike konsentrasjonene av blokkeringsprimer. Brønn 28 og 29 
inneholdt 1 !L templat fra den foregående PCR-reaksjonen, begge med 50 !M 
blokkeringsprimer. Den negative kontrollen (PCR-vann) ble tilsatt i brønn 30. Magene ble 
homogenisert med glasskuler i en ristemaskin i kun 1x20 s. Det samme PCR-
reaksjonsoppsettet ble brukt på frosne og spritfikserte krillmager. 
Ved de åtte første brønnene ser man resultatet av PCR-oppformering av de åtte spritfikserte 
magene. Fire brønner (4, 6, 7 og 8) hadde lysende bånd, som viste at DNA-ekstrahering og 
PCR-reaksjonen var vellykket. PCR-fragmenter som kom frem var ~200 bp lange. I de neste 
brønnene, 9-16, og 17-24, med henholdsvis 25 og 50 !M blokkeringsprimer tilsatt kom det 
ikke opp synlige bånd. De positive kontrollene (25-27) med 0, 25 og 50 !M 
blokkeringsprimer viste at alge-DNAet var oppformert. I brønn 28 og 29 hvor en foregående 
PCR var brukt som templat, kom ingen PCR-fragmenter frem. Den negative kontrollen var 
blank. De diffuse lysende båndene nederst er s.k. primer-dimer, dvs. ubrukte primere som har 
bundet seg til hverandre. 
Grunnet problemer med PCR-oppformering på krillmager fra de to utvalgte stasjonene, kunne 
ikke mageinnholdet analyseres med molekylærbiologiske metoder. 
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3.3 Mikroskopiske analyser 
 
3.3.1 Mikroskopiske analyser av håvtrekk på de to utvalgte stasjonene 
I håvtrekket fra stasjon 66 i de åpne vannmassene og 84 ved Bouvetøya ble det oppdaget 
totalt 14 slekter av planktoniske protister (Tabell 9). I håvtrekkene ble kiselalger, 
svepeflagellaten Phaeocystis antarctica (Figur 19), kiselflagellaten Dictyocha speculum og 
dinoflagellater observert på begge stasjonene. Kiselalger på begge stasjonene var 
Fragilariopsis kerguelensis, Fragilariopsis spp., Navicula, Pseudo-nitzschia spp. og 
Thalassiosira spp.. Plankton som kun ble observert på stasjon 84 var Asteromphalus hookeri, 
Corethron criophilum (Figur 20), Rhizosolenia sp. (Figur 21) og Proboscia cf. alata (Figur 
22). Cylindrotecha ble kun observert på stasjon 66. 
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3.3.2 Mikroskopiske analyser av krillmager på de to utvalgte stasjonene 
De fem krillmagene fra hver stasjon (66 og 84) inneholdt vanligvis en grønn masse med 
uidentifisert materiale og noen identifiserbare deler. I krillmager fra stasjon 66 og 84 ble det 
observert henholdsvis fem slekter av planktoniske protister (Tabell 9). I krillmagene ble det 
kun identifisert kiselalger og kiselflagellaten Dictyocha speculum (Figur 23), og en 
antennedel muligens fra en hoppekreps i en mage fra stasjon 84. Kiselalgeandelen i 
krilldietten var i alle magene dominert av slekten Fragilariopsis, og nærmere bestemt arten F. 
kerguelensis (Figur 24 t.v.). Deretter fulgte cf. Thalassiosira oliveriana (Figur 24 t.h.) som 
også var dominerende i alle magene.  
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De fem individene fra samme stasjon hadde liknende mageinnhold. Det var også liten 
variasjon i byttekomposisjon eller relativ fordeling mellom individer analysert på de to ulike 
stasjonene, med unntak av at kiselflagellaten D. speculum ble observert i alle krillmager fra 
stasjon 84 ved Bouvetøya. I magene fra de åpne vannmassene, stasjon 66, derimot ble kun én 
bit av kiselflagellaten observert i én mage. Kiselalger som ble identifisert i krillmagene fra 
begge stasjoner var cf. Thalassiosira spp. (Figur 25), cf. Trochotoxon reinboldii (Figur 26), 
cf. Nitzschia (Figur 27) og Fragilariopsis spp. (Figur 28). 
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St. 66 St. 84 Slekt art 
Håvtrekk Krillmage Håvtrekk Krillmage 
Bacillariophyceae      
Asteromphalus hookeri   X  
Chaetoceros criophilus   X  
Chaetoceros dichaeta X  X  
Chaetoceros atlanticus X  X  
Chaetoceros sp. X  X  
Corethron criophilum   X  
Cylindrotheca closterium X    
Fragilariopsis kerguelensis X X+ X X+ 
Fragilariopsis cf. curta/ cylindrus X    
Fragilariopsis spp. X X X X 
Navicula spp.  X  X  
Nitzschia sp.     X 
Proboscia cf alata   X  
Pseudo-nitzschia < 5!m X  X  
Pseudo-nitzschia > 5!m X  X  
Rhizosolenia spp.   X  
Rhizosolenia antennata f. semispina   X  
Rhizosolenia antennata f. antennata   X  
Thalassiosira oliveriana  X+ X X+ 
Thalassiosira spp. X X X X 
Trochotoxon reinboldii  X X X 
Dictyochophyceae      
Dictyocha speculum  * X X 
Dinophyta      
Dinophyta sp.    X  
Haptophyta      
Phaeocystis antarctica X  X  
Hoppekreps     X 
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4. Diskusjon 
 
I denne oppgaven ble diversitet og forekomst av planktoniske protister og mageinnhold til 
Antarktisk krill, Euphausia superba, i den atlantiske sektor i Sørishavet undersøkt. Materiale 
(plankton og krill) ble samlet inn på tokt til Antarktis i februar og mars 2008. 
Opprinnelig var det ønsket å se på om krill var selektiv i sin diett, ved å hovedsakelig bruke 
molekylærbiologiske metoder, supplert med lysmikroskopi. Etter metodiske problemer med 
de molekylærbiologiske metodene ved analyse av krillmager er det derfor lagt vekt på 
diversitet og forekomst av alger og annet plankton i vannmassene, og på mageinnhold til krill 
undersøkt med lysmikroskopi. Det redegjøres for hva som ble identifisert av planktoniske 
protister i mitt og i tidligere studier. Dette er med på å danne et bilde av hva som finnes som 
potensiell føde for Antarktisk krill generelt i den atlantiske sektor i Sørishavet. Deretter vil det 
redegjøres for hva som ble identifisert av alger og annet plankton i mager på krill, og mulige 
feilkilder for det molekylære arbeidet på krillmager vil diskuteres. Tilslutt vil resultatene 
oppsummeres og slutninger trekkes.  
 
4.1 sekvensdata 
 
Det ble fremskaffet sekvensdata for å kartlegge diversiteten av alger og annet plankton på fire 
steder i den atlantiske delen av Sørishavet. 
Et klonebibliotek av 18S (SSU) ribosomalt DNA ble dannet. Dette genet er ofte brukt 
tidligere i diettstudier (Gast et al. 2006, Passmore et al. 2006), og det er godt undersøkt 
(Silva-databasen, http://www.arb-silva.de/, inneholder over 300 000 18S og 16S sekvenser). 
LSU ribosomalt DNA er også benyttet tidligere i diettstudier (Vestheim & Jarman 2008). 
Klonebiblioteket fra de fire stasjonene, vannprøvene og håvtrekk, inkluderte totalt 182 SSU 
sekvenser av 112 OTUer. DNA-sekvenser med opptil 2 bp ulike, ble bestemt som en OTU 
(”Operational Taxonomic Unit”), og antas å være samme art. Inndeling i OTUer er en måte å 
unngå overestimering av planktondiversitet på. En ”cut-of” tar hensyn til intraspesifikk 
variasjon og reelle feil (Izzo et al. 2005, Smith et al. 2007), for eksempel at feil basepar kan 
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bli bygget inn i en PCR-reaksjon. Det oppstår da ulike sekvenser, og det kan derfor se ut som 
det er flere arter enn det i virkeligheten er.  
Gast et al. (2006) gjorde et studie på 18S i dinoflagellater, og foreslo at stammer av samme art 
kunne variere med 0-5 bp. Haywood et al. (2004) jobbet med 28S (LSU) og foreslo at det 
kunne være 0-3 bp mellom stammer av samme art. Dette betyr at det kan være så lite som ett 
basepar forskjell mellom ulike arter. I mitt studie jobbes det med fragmenter på ~800-1000 bp 
av SSU, som er ~1800 bp langt (Jang-Seu & Myung-Soo 2005). Derfor kan det være at det 
kun er ett bp som skiller to ulike arter i det fragmentet det er jobbet med her. På bakgrunn av 
dette og fordi det vil unngås å miste potensielle planktonarter, er en forskjell på inntil 2 bp 
mellom OTUene bestemt. En cut-off på 2 bp kan allikevel tenkes å ikke være tilstrekkelig for 
å utelukke intraspesifikk variasjon (og eventuelle falske sekvenser), og gi overestimering av 
arter. OTUene skal derfor ansees som et grovt estimat av planktonartsdiversiteten. 
 
4.2 Identifisering av planktoniske protister i den atlantiske sektor i Sørishavet 
 
Tradisjonelt er dokumentasjon av diversitet og utbredelse av plankton i Antarktis gjort med 
lysmikroskopi (Gast et al. 2006). Denne metoden har bidratt mye til den nåværende 
forståelsen av Antarktis mikrobielle struktur, men metoden er mest informativ for arter som 
har tydelige morfologiske karakterer, som for eksempel frustuler hos kiselalger og skall hos 
radiolarier. Protister varierer i størrelse, fra pico-, nano- til mikroplankton, og de minste 
gruppene er vanskelig å identifisere uten god oppløsning (Armand et al. 2008). Eksempelvis 
kan elektronmikroskop gi detaljerte bilder og identifisere mer enn lysmikroskop, men 
metoden krever kompetanse i elektronmikroskopi, taksonomi og er tidkrevende (Seoane et al. 
2009). Lysmikroskopi er derfor begrensende ved at den ikke fullt ut karakteriserer 
diversiteten og utbredelsen av arter som er tilstede (Gast et al. 2006). Av den grunn er 
genetiske tilnærmingsmetoder blitt mer vanlig i senere tid (Caron et al. 2004). Alle 
organsimer har unike DNA-sekvenser, artsspesifikke områder, som kan brukes som 
biomarkør for oppdagelse og identifisering ned til art (Dunshea 2009). Metoden er derfor ikke 
avhengig av taksonomisk kunnskap og at planktonet har tydelige strukturer som man kan 
skille mellom. På denne måten kan man identifisere plankton som ellers ikke ville blitt 
identifisert ved lysmikroskopi. 
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Begrensningene med lysmikroskop (Gast et al. 2006) er i samsvar med det som blir påvist i 
mitt studie. Av de 182 SSU miljøsekvensene i klonebiblioteket fra de fire stasjonene, stasjon 
(59, 66, 74 og 84) ble ni divisjoner identifisert. Flere av disse var nanoplankton uten harde 
strukturer som for eksempel Telonemia og grønne alger, og picoplankton som for eksempel 
Picobiliphyta. De mikroskopiske analysene av håvtrekk fra stasjon 66 og 84, identifiserte kun 
fire divisjoner, hvor de fleste hadde harde og tydelige strukturer, for eksempel kiselalger, 
tekate dinoflagellater og kiselflagellaten Dictyocha speculum. Divisjonene oppdaget i 
lysmikroskop tilhørte hovedsakelig mikroplankton (>20 !m), og pico- og nanoplankton var 
fraværende, med unntak av svepeflagellaten Phaeocystis antarctica, som er en koloni av 
encellede flagellater og kan variere i størrelse (Long et al. 2007). Det må nevnes at det kun 
var håvtrekk som ble analysert i mikroskop. Planktonhåven har en nettstørrelse på >10 !m, og 
vil ikke fange opp mindre organismer, som kan være årsaken til hvorfor færre divisjoner ble 
oppdaget ved de mikroskopiske analysene i dette tilfelle. 
Gomi et al. (2007) analyserte formalinfikserte vannprøver i lysmikroskop, samlet inn i den 
indiske sektor i Sørishavet. Gomi observerte de samme algegruppene som ble observert i 
mikroskop i dette studiet (kiselalger, kiselflagellater, svepeflagellater og dinoflagellater), med 
unntak av at han også identifiserte medlemmer av Prasinophyceae (olivengrønnalger). 
Derimot ble sekvenser mest lik Prasinophyceae oppdrevet i klonebiblioteket i mine 
undersøkelser. 
I mine klonebibliotek var det særlig to divisjoner som dominerte. Dinoflagellatene dominerte 
tydelig med 32% av sekvensene og 38% av OTUene. Deretter fulgte Stramenopila med 
henholdsvis 31% og 28%. Dokumentasjon og studier gjort av blant annet Bracher et al. 
(1999), Gast et al. (2006) og Annett et al. (2010) støtter godt opp under dette.  
Bracher et al. (1999) utforsket planteplanktonfordeling og fotosyntetisk karakteristikk 
(pigment analyser) i den atlantiske sektor (49º-67ºS, 6º-12ºØ) i Sørishavet under den 
australske sommeren 1995/1996. Lysmikroskop ble brukt til å se på diversitet i ulike 
vannmasser; i den antarktiske polarfront, rett sør for den antarktiske polarfronten og i den 
antarktiske sirkumpolare strømmen, med flere stasjoner på omtrent samme sted som i mitt 
studie. Stasjon 66 og 84 som det er flest sekvenser fra i klonebiblioteket mitt, ligger rett sør 
for polarfronten og i den antarktiske sirkumpolare strømmen. Rett sør for polarfronten fant 
Bracher (1999) at kiselalgeandelen av den totale biomassen var 25-45%, og at dinoflagellater 
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utgjorde 20-50%. Dette er i samsvar med mine resultater fra klonebiblioteket, hvor også 
dinoflagellater og kiselalger (stramenopiler) var dominerende. 
Gast et al. (2006) studerte biodiversiteten av protistsamfunn i Rosshavet ved bruk av 18S 
rDNA klonebibliotek. Han fant at klonebiblioteket dominerte med >30% av en sekvens. 
BLAST-søk indikerte at denne klonen tilhørte dinoflagellater. Ifølge Gast dokumenterte 
Garrison et al. (1993) at 33 til >80% av biomassen av protozooplankton under en australsk 
sommer i Weddell- og Scotiahavet bestod av heterotrofe flagellater, hvor det meste av denne 
biomassen var heterotrofe dinoflagellater (ibid.:233). 
Annett et al. (2010) gjorde et studie på sesongprogresjon av planteplankton vest for den 
Antarktiske Peninsulaen (~60ºV) i Antarktis gjennom tre australske sommere (2005-2007). 
Lys- og skanning elektronmikroskop ble brukt for identifisering av planteplankton. Disse 
studiene viste at sommeroppblomstringer primært ble dominert av større alger, hovedsakelig 
kiselalger. Andre studier gjort i samme område har også vist viktigheten av små 
planktonklasser, for eksempel nanoflagellater, og deres årlige produksjon særlig om vinteren, 
men at sommeroppblomstringer hovedsakelig domineres av kiselalger (Varela et al. 2002, 
Garibotti et al. 2005, Clarke et al. 2008). Dominansen av stramenopiler og dinoflagellater i 
klonebiblioteket oppdrevet i mitt studie, og dominansen av kiselalger (Stramenopila) i 
mikroskopanalysene, kan tyde på at de to divisjonene er utbredte og viktige grupper i 
Sørishavet. 
Dinoflagellater har et stort genom, og har derfor potensielt mange flere kopier av sine 
ribosomale gener enn andre mikrobielle eukaryoter (Cavalier-Smith 1985, Gast et al. 2006). 
Gast hevder at dette kan forskyve klonebiblioteket mot en dominerende dinoflagellat-
sammensetning. Dette kan også være noe av forklaringen til hvorfor dinoflagellatene 
dominerer i klonebibliotekene i mitt studie. Allikevel gir klonebiblioteket en grov tilnærming 
av de potensielt dominerende fylotypene i vannmassene. 
Det fylogenetiske treet for dinoflagellater viser at dinoflagellatsekvensene var diverse. Få 
molekylære studier har koblet DNA-sekvensinformasjon til korresponderende  morfologisk 
beskrivelse av fylotypene i Sørishavet (Gast et al. 2006). Det var derfor vanskelig å si noe 
mer sikkert enn at sekvensene tilhørte dinoflagellater. Selv om GenBank oppdateres etter 
hvert som flere studier blir gjort, er det på nåværende tidspunkt relativt lite artsinformasjon 
om dinoflagellater i disse farvann tilgjengelig. Dinoflagellatene observert i lysmikroskop 
kunne heller ikke identifiseres til art. Fordi håvtrekket var lugolfiksert, var dinoflagellatene 
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farget mørke, og eventuelle strukturer var ikke mulig å se. Haywood et al. (2004) sier også at 
dinoflagellater kan være vanskelig å skille fra hverandre i lysmikroskop. Eksempelvis ble det 
på toktet i 2008 (februar-mars), observert en dinoflagellat som vi ikke kunne identifisere. 
Flere celler lå innkapslet i en slags slimkappe. I klonebiblioteket for dinoflagellater kom det 
frem flere sekvenser med samme nærmeste referansesekvensen med aksesjonsnummer 
AY434687. Seks sekvenser hadde denne som nærmeste referansesekvens, og la seg øverst i 
det fylogenetiske treet. Referansesekvensen med aksesjonsnummer AY434687, ble først 
beskrevet i 2004 (Gast et al. 2004), og videre i 2006, av Gast et al. (2006), og er foreløpig 
bare kalt Dinophyceae sp. Tiltross for at dinoflagellaten så ut til å være utbredt både i rom og 
tid, hadde ingen beskrevet den i litteraturen tidligere. 
Kiselalger er utbredt i sommeroppblomstringer i Sørishavet (Annett et al. 2010). 
Hovedandelen av sekvenser oppdratt i mitt studie (stasjon 66 og 84), kom fra vannmasser 
utenfor en typisk oppblomstring, med lav klorofyll a og fluorescens. Tiltross for dette ble det 
antydet i klonebiblioteket at kiselalger var utbredt, med 89% av sekvensene innen 
Stramenopila tilhørende denne klassen. Slektene av kiselalger som ble påvist i 
klonebiblioteket var Chaetoceros, Thalassionema, Corethron og Rhizosolenia, og sekvenser 
som var mest lik referansesekvenser av Thalassiosira og Fragilariopsis. Også i de 
mikroskopiske analysene av håvtrekk dominerte kiselalger, som er i samsvar med tidligere 
studier (Gomi et al. 2007). Deretter fulgte kiselflagellaten D. speculum. Kiselalger observert i 
lysmikroskop var Asteromphalus hookeri, Chaetoceros spp., Cylindrotheca closterium, 
Corethron criophilum, Fragilariopsis spp., Navicula sp., Proboscia spp., Pseudo-nitzschia 
spp., Rhizosolenia spp. og Thalassiosira spp. og cf. Trochotoxon reinboldii. Kiselalgene 
identifisert i klonebibliotek og lysmikroskop er vanlige forekommende slekter i Sørishavet 
(Smetacek et al. 2004, Scott & Thomas 2005, Buffen et al. 2007, Gomi et al. 2007, Annett et 
al. 2010). I mine studier var diversiteten av kiselalger observert i lysmikroskopi høyere enn 
det som ble oppdrevet og vist i klonebiblioteket. 
Fordi håvtrekket (kun) ble analysert i lysmikroskop med opptil 400 ganger forstørrelse, og 
bestod av levende eller lugolfiksert materiale, hvor cellene fortsatt inneholdt organisk 
materiale, var det problematisk å artsidentifisere flere av slektene, for eksempel 
Thalassiosira, hvor blant annet perforering i valvaene er karakteristiske for arter. For å 
artsidentifisere denne slekten kreves et godt bilde av kiselskallet (Scott & Thomas 2005). 
Hasle (1976) studerte håvtrekk fra flere hav i avansert lysmikroskop og elektronmikroskop. 
Hun klarte med detaljerte bilder å artsidentifisere 26 kiselalgearter, blant annet Thalassiosira 
! %E!
spp.. Buffen et al. (2007) mener at Thalassiosira er en utbredt art i Sørishavet, og generelt er 
assosiert med åpent hav i utkanten av sjøissoner, og at man finner få Thalassiosira-arter i 
nærheten av is, med unntak av Thalassiosira antarctica som kan forekomme i sammenheng 
med sjøis ved kysten. 
Kosmopolittarten Pseudo-nitzschia spp. utgjør mange arter som er vanskelig å skille i 
lysmikroskop (Hasle & Syvertsen 1996, Smetacek et al. 2004). Cellene er nålformede og er 
overlappende på enden slik at de danner lange kjeder som kan bli over 1 mm lange. Arten er 
viktig/kjent i hele Sørishavet og de største artene finnes i ACC. 
I en undersøkelse av Smetacek et al. (2002), ble dominerende kiselalger i forbindelse med 
polarfronten undersøkt. Han fant flere arter innen alle slektene påvist i klonebiblioteket i mitt 
studie. I tillegg fant han også svepeflagellaten P. antarctica. Annett et al. (2010) fant at 
kiselalger dominerte i oppblomstringer, men at svepeflagellaten P. antarctica var nummerisk 
dominant. Bidigare & Ondrusek (1996) fant i sine studier at P. antarctica ofte dominerte 
planteplanktonsamfunn i våroppblomstringer ved iskanten av den antarktiske Peninsulaen. P. 
antarctica var ikke sterkt utbredt i klonebiblioteket i mitt studie, men kolonier av 
svepeflagellaten ble observert på alle stasjoner sør for 45°S, på toktet i 2008. 
Annet plankton som ble påvist i klonebiblioteket var Picobiliphyta, ciliater, grønne alger, 
flercellede dyr, radiolarier og Telonemia. Telonemia ble relativt nylig beskrevet som en ny 
eukaryot rekke, med usikkert evolusjonært opphav, og i 2007 var kun to Telonemia-arter, 
Telonema subtilis og Telonema antarcticum, beskrevet (Shalchian-Tabrizia et al. 2007). I mitt 
studie ble to sekvenser á en OTU identifisert som mest lik T. subtilis. Shalchian-Tabrizi og 
medarbeidere (2007) hevder at det er observert variasjon i størrelse og morfologi blant 
Telonemia-isolater og feltobservasjoner, og at dette indikerer en skjult diversitet av 
Telonemia-liknende arter og populasjoner. Derfor kan det antas at OTUen fra mitt studiet er 
en Telonemia-liknende isolat, og muligens en art som ikke tidligere er identifisert. 
Perissinotto et al. (1992) så på den marine produktiviteten ved blant annet Bouvetøya og 
Shetland øyene, og det ble vist at det var økt primærproduksjon ved Bouvetøya, 3-4 ganger 
mer, sammenlignet med omkringliggende åpnet hav. I nevnte studier var klorofyll a 
målingene på 3-7 mg·m-3. Perissinotto diskuterer om dette skyldes 1) tilgjengelig 
mikronæring som jern fra øya, og 2) strøm kombinert med topografien til hyllen. Forhøyet 
biologisk produksjon rundt flere øyer i Sørishavet er nå veldokumentert (Perissinotto et al. 
1992, Jacob et al. 2006). Ut ifra dette ville vi forventet høyere klorofyllmålinger og 
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algebiomasse ved Bouvetøya. Klorofyllmålingene fra toktet viste at det var lite klorofyll a i 
hele området sør for 45°S (~0-0,2 mg·m-3) inkludert stasjon 66 og 84, men relativt mer i 
polarfronten. Stasjon 84 ved Bouvetøya hadde noe høyere klorofyll a (~0,1 mg·m-3), i forhold 
til stasjon 66 som ligger i åpent hav, som tyder på at det var noe høyere algebiomasse ved 
Bouvetøya. Variasjonen er derimot så liten, og målingene er ikke i samsvar med Perissinottos 
målinger. For mange antarktiske øyer er derimot tilgjengelig data begrenset (Perissinotto et al. 
1992), inklusive Bouvetøya. 
Klorofyllmålingene viste lite klorofyll a, og er et mål på biomasse, men sier derimot ikke noe 
om diversiteten på de to stasjonene. Lave klorofyllmålinger på de to stasjonene i forhold til 
for eksempel polarfronten, trenger ikke bety at det er lav diversitet. I min undersøkelse ble det 
påvist arter innen ni divisjoner. Figur 4A og B viser prosentandel for sekvenser sammenlignet 
med OTUer fra klonebiblioteket. Diagrammet viser at mange av OTUene bare ble observert 
en gang. Diversiteten var høy, med 112 ulike OTUer fra 182 partielle 18S rDNA sekvenser. 
Dette tyder på at det var nødvendig å plukke flere kloner og oppdrive flere sekvenser for å nå 
et metningspunkt for OTU-diversiteten. Hense et al. (1998) viste ved observasjoner i 
lysmikroskop at diversiteten sør for polarfronten var høyere enn i polarfronten. 
På stasjon 84 ble sekvenser fra vannprøver og håvtrekk oppdrevet. Som sektordiagrammene i 
figur 14 viser ble høyere diversitet av divisjoner oppdrevet fra vannprøven (åtte divisjoner) i 
forhold til håvtrekket (2 divisjoner). Ser man derimot på diversiteten av kiselalger, ser man at 
diversiteten er høyere i håvtrekket enn i vannprøven. Dette er i samsvar med det Armand et al. 
(2008) fant, da han så på plankton- og kiselalgesammensetningen ved Kerguelenøya med 
både håvtrekk og vannprøver (Niskinflasker). Ved å sammenligne de to innsamlingsmetodene 
avdekket Armand også at vannprøvene underestimerte diversiteten av store kiselalgearter. 
Grunnen til dette kan være at et håvtrekk fanger opp alger fra et mye større vannvolum. 
Generelt ble ikke de store taksaene fanget i vannprøvene, og et lite vannvolum fra 
Niskinflaskene er mest sannsynlig årsaken til forskjellen observert. Håvtrekk har også 
begrensinger ved manglende/varierende dybdekontroll og forandring i nettstørrelse på grunn 
av tildekking av nettet av store arter. 
I Figur 14 C presenteres hva som ble oppdrevet molekylært fra håvtrekket på stasjon 84. Ved 
å sammenligne dette med det som ble observert i håvtrekket med lysmikroskop, kommer det 
frem at flere arter ble observert i lysmikroskop. Selv om klonebibliotek kan påvise flere arter 
av pico- og nanoplankton i vannprøver, så ser det ut til, gjennom egne undersøkelser, at 
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lysmikroskopi viser like bra diversitet (om ikke bedre) av store alger, som for eksempel 
kiselalger, i analyser av håvtrekk. Jeg fant at mikroskopiske analyser av håvtrekket viste flere 
arter av kiselalger, på mye kortere tid og til en mye mindre kostnad enn klonebiblioteket. 
Dette kan være fint å ha med seg til videre undersøkelser. 
I dag er det klart at primærproduksjon i Sørishavet er variabel (Sullivan et al. 1993, Arrigo et 
al. 1998, Bathmann 1998), og at det er variasjon i artssammensetting mellom sesonger 
(Annett et al. 2010). Mikroalgesammensetningen i Sørishavet varierer i tid (Smith et al. 1998) 
og rom (Garibotti et al 2005). Denne undersøkelsen viser derfor kun en stikkprøve på hva 
som er tilstede av alger og annet plankton i den atlantiske sektor i Sørishavet. 
 
4.3 Planktoniske protister identifisert i magen til Antarktisk krill 
 
Det var planlagt å generere klonebibliotek av mageinnholdet til krill for å identifisere 
bytteorgansimer, og sammenligne dette opp mot klonebibliotek fra vannmassene. Som figur 
18 viser uteble de genetiske resultatene fra krillmagene. Derfor vil denne delen av 
diskusjonen i hovedsak basere seg på resultater fra de lysmikroskopiske analysene fra 
krillmagene. Mulige årsaker til hvorfor resultater uteble fra de genetiske analysene av 
krillmager, diskuteres til slutt. 
 
4.3.1 Mikroskopiske analyser av krill 
Tradisjonelt er diett studert ved mikroskopiske undersøkelser (Ikeda & Dixon 1984, Granéli 
et al. 1992, Opalinski et al. 1997, Schmidt et al. 2006). Dette er både en arbeidsom og 
begrensende metode, da den kun oppdager bytte med harde deler som overlever fordøyelsen 
(Dunshea 2009). Lysmikroskopiering vil derfor nesten utelukkende oppdage kiselalger, men 
også kiselflagellaten Dictyocha speculum (Opalinski et al. 1997, Passmore et al. 2006). 
Derimot vil for eksempel ikke dinoflagellater og svepeflagellater uten harde deler oppdages. 
Dette er i samsvar med resultatene i mitt studie, hvor kun kiselalger og D. speculum ble 
identifisert i krillmagene med lysmikroskop. 
Det var hovedsakelig to algearter som dominerte mageinnholdet til krill, Fragilariopsis 
kerguelensis og cf. Thalassiosira oliveriana. Mindre arter av Fragilariopsis var også sterkt 
utbredt. F. kerguelensis skiller seg ut ved sine ribbede tykke frustuler, og var enkel å 
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identifisere i mageinnholdet. Arten er vanligst i den antarktiske sone og langs APF (Hart 
1934, Smetacek et al. 2004). Fordi det var vanskelig å skille ned til art i lysmikroskopet ble de 
mindre artene beskrevet som Fragilariopsis spp.  
I en undersøkelse gjort av Passmore et al. (2006) ble dietten til krill undersøkt med DNA som 
markør og lysmikroskop. Passmore fant også at Fragilariopsis var dominerende i 
mageinnholdet på krill. Han identifiserte opptil syv arter av Fragilariopsis i magene, noe som 
tydet på at denne slekten var en viktig matkilde for krill. I Sørishavet finnes det antagelig 
rundt 13 arter av Fragilariopsis (Smetacek et al. 2004). Fragilariopsis spp. ble også observert 
i de mikroskopiske analysene fra håvtrekk fra vannmassene som krillen ble fanget i. 
I en undersøkelse gjort av Opalinski et al. (1997) ble selektivitet i diett hos Antarktisk krill 
studert, ved mikroskopiske analyser av mageinnhold og planteplanktonkomposisjonen i 
området hvor krillen var fanget. I denne undersøkelsen ble det funnet at kiselalgen 
Thalassiosira var foretrukket som mat, noe som også min undersøkelse antyder. Thalassiosira  
er også påvist som føde med ribosomalt DNA som markør (Passmore et al. .2006). Videre 
fant Opalinski (1997) at små pennate kiselalger som Nitzschia og Navicula bare var tolerert i 
krillens diett, og at slekter som Dactyliosolen, Chaetoceros og Gyrodinium ble unngått. I 
mine analyser ble ikke Chaetoceros observert i mageinnholdet, tiltross for at denne ble 
observert i håvtrekket. Dette kunne stemme overens med det Opalinski (1997) fant at denne 
slekten ble unngått. Det er debattert hvorvidt de lange børstene som er karakteristiske for 
Chaetoceros, gjør at algen er unngått som føde for krill (Opalinski et al. 1997, Passmore et al. 
2006). Passmore (2006) fant derimot sekvenser av Chaetoceros i magen til krill. Også Ikeda 
& Dixon (1984) viste at krill foragerte på Chaetoceros calcitrans (~5 !m). En grunn for 
hvorfor Chaetoceros muligens ikke ble observert i mine analyser kan være at noen 
Chaetoceros-arter har tynne og skjøre kisleskall (Marr 1962, Passmore et al. 2006), og at 
disse kiselskallene ikke motstår fordøyelsen til krill. Chaetoceros varierer fra små til større og 
kraftigere arter (~2-60 !m) (Scott & Thomas 2005). I håvtrekkene fra stasjon 66 og 84 ble for 
eksempel C. atlanticus (12-40 !m) og C. criophilus (15-55 !m) observert. Selv om det er vist 
at krill spiser Chaetoceros, kan muligens de store artene være unngått i ulik grad.  
I undersøkelsen gjort av Opalinski et al. (1997) ble det også vist at krill spiste algeceller 
mellom <10-70 !m, men foretrakk celler på 20-40 !m. Celler større enn 70 !m ble avvist. I 
mine undersøkelser ble alger i magen til krill målt til å være ~20-60 !m, som stemmer 
overens med det Opalinski (1997) viste. Krill er en typisk filtrerer (Smetacek et al. 2002), og 
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det var tidligere antatt at preferanser i mat var begrenset. Mine undersøkelser viser som nevnt 
at krill hovedsakelig foragerte på Fragilariopsis kerguelensis og Thalassiosira oliveriana. 
Dette til tross for at disse ikke var mer dominerende i håvtrekket enn andre arter. Både F. 
kerguelensis og T. oliveriana var relativt store (~40-60 !m) sammenlignet med de andre 
artene observert (~20-40 !m). Dette kan tyde på at krill spiser de større artene på grunn av 
størrelsespreferanser, fordi de lettere håndterer denne størrelsen på partikler. I et annet studie 
av Granéli et al. (1993) ble krills gressing og virkningen på planteplanktonsammensetting 
undersøkt i laboratorieeksperimenter. Resultatene viste at krill først gresset på store 
diatomeer, og at krill filtrerte celler <20 !m saktere enn større kiselalger og kjededannende 
arter (Ikeda & Dixon 1984, Granéli et al. 1993). I mine mikroskopiske analyser ble D. 
speculum observert i håvtrekket på stasjon 84, men bare få celler ble observert i magen til 
krill på samme stasjon. Cellene ble målt til å være ~20 !m. Dette kan antyde at krill prefererer 
store kiselalger, fremfor de mindre algene. Flere forageringseksperimentene viser preferanse 
for store kiselalger, inkludert Chaetoceros og Corethron (Meyer & El-Sayed 1983; Granéli et 
al. 1993), 
Svepeflagellaten Phaeocystis antarctica ble observert i vannmassene, men den ble ikke 
identifisert i magen til krill (Tabell 9). Ved å analysere antistoffer i mageinnholdet til krill, 
viste Haberman et al. (2002) at krill spiste P. antarctica. P. antarctica er en potensiell 
matkilde for antarktisk krill, både på grunn av store oppblomstringer i Sørishavet (Fryxell & 
Kendrick 1988, Bidigare & Ondrusek 1996) og på grunn av at størrelsen på koloniene 
effektivt kan gresses av antarktisk krill (Meyer & El-Sayed 1983, Ross & Quetin 1985). Som 
jeg nevnte i første del av diskusjonen var P. antarctica observert på alle stasjoner sør for 45 
ºS. Muligens hadde krill foragert på svepeflagellaten i mitt studie, men fordi den ikke består 
av harde deler ble den ikke observert i lysmikroskop. 
Kiselalgen Pseudo-nitzschia er kjent for å produsere toksinet domoinsyre (amnesic shellfish 
poisoning (ASP) toxin) (Quilliam 2003), og kan være giftig for organismer som inntar den. 
Pseudo-nitzschia spp. ble observert på stasjon 66 og 84, men den ble ikke observert i 
krillmagene (Tabell 9). I et studie utført av Bargu et al. (2003) ble det gjort forsøk på om krill 
spiste den giftige algen. Studiene viste at krill foragerte på den giftproduserende P. 
multiseries. Også Schmidt et al. (2006) fant arter av slekten i magen til krill. 
Krill foragerer hovedsakelig på planteplankton (Quetin & Ross 1991), men det er i senere tid 
vist at krill også konsumerer en rekke protozoer og zooplankton (Atkinson et al. 2002, 
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Schmidt et al. 2006, Meyer et al. 2010). I de mikroskopiske analysene av en krillmage fra 
stasjon 84 i mitt studiet ble en antennedel muligens fra en hoppekreps observert. Dette tyder 
på at hoppekreps og andre flercellede dyr, også kan være potensiell føde til krill. Schmidt et 
al. (2006) undersøkte  dietten til krill ved mageanalyser i mikroskop, og observerte blant 
annet kiselalger, tintinnider, tekate dinoflagellater, hoppekreps og krillrester i mageinnholdet 
til antarktisk krill. Dette studiet fant betydelig flere ulike grupper av bytteorgansimer enn det 
er gjort i mine analyser. Trolig skyldes dette at kun 10 krillmager ble undersøkt i mine 
analyser, og at Schmidt hadde en mer avansert metode for analyser (mager ble skylt ut i vann 
og sto to timer i et Utermöhl kammer (Paxinos & Mitchell 2000), før mageinnholdet ble 
analysert). Andre studier viser også at krill foragerer på blant annet hoppekreps og andre 
krillarter (Atkinson et al. 2002). Viktigheten av heterotroft materiale i dietten til krill er 
derimot uklart (Pakhomov et al. 1997, Ryzard 2000). 
Det ble i de mikroskopiske analysene observert flere slekter i håvtrekkene og vannmassene, 
enn det som ble gjort i krillmagene, henholdsvis 14 og 6 (Tabell 9). For eksempel ble 
kiselalgene Asteromphalus hookeri, Chaetoceros spp., Corethron criophilum, Proboscia og 
Rhizosolenia spp. kun observert i håvtrekket. Derimot var det også en kiselalge som bare ble 
observert i krillmagene, cf. Nitzschia sp. I mine undersøkelser ble kun et lite utvalg av 
krillmager (10 stk) og preparater fra håvtrekk analysert, og resultatene viser kun en liten del 
av det reelle bildet av alger tilstede. Allikevel gir analysene en grov oversikt over hva som var 
tilstede av planktoniske protister tilstede, potensiell føde, og hva krillen i mine forsøk 
hovedsakelig foragerte på. Mine analysene kunne antyde at noen arter, hovedsakelig F. 
kerguelensis og cf. T. oliveriana, var foretrukket som føde fremfor andre (Opalinski et al. 
1997). 
 
4.3.2 Genetiske analyser av krill 
I diettstudier hvor mageinnholdet er fordøyd, vil DNA-baserte metoder gjøre det mulig å 
identifisere bytte, selv om harde deler er degradert, eller om bytte ikke har harde deler i det 
hele tatt (Passmore et al. 2006). Dette gjør metoden attraktiv sammenlignet med 
lysmikroskopi som kun oppdager bytte med harde deler som har overlevd fordøyelsen 
(Symondson 2002, Dunshea 2009). Som en konsekvens av dette er flere andre metoder og 
tilnærmingsmåter blitt mer og mer vanlig i de seneste år (Caron et al. 2004), som for 
eksempel fettsyreanalyser og bruk av stabile isotoper som markør (Schmidt et al. 2006). 
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På grunn av problemer med DNA-templat som ikke er relevante for diettstudier, for eksempel 
predator-DNA, har de fleste tidligere studier anvendt art- eller gruppespesifikke primere, som 
ikke fester seg til og oppformerer predatortemplat (Njestgaard et al. 2003, Passmore et al. 
2006). Denne tilnærmingsmetoden er fordelaktig for kunnskap om bytteorganismetaksa eller 
ved å studere systemer. Den har derimot begrensinger når man er interessert i bred 
diettanalyse (Dunshea 2009). Dunshea (2009) sier at det ved bruk av arts- og gruppespesifikk 
PCR i diettstudier kreves en a priori kunnskap om dietten til krill, og at metoden derfor vil 
overse bytteorgansimer hos predatorer med variert eller ukarakteristisk diett. Derfor ble det i 
mine genetiske undersøkelsene av krillmager benyttet universelle primere sammen med en 
blokkeringsprimer, som hindrer oppformering av predator-DNA i PCR-reaksjonen (Vestheim 
& Jarman 2008). Vestheim & Jarman (2008) undersøkte dietten til krill ved bruk av de 
samme primerne og blokkeringsprimer anvendt i mitt studie. Disse undersøkelsene viste fire 
ulike grupper av alger i mageinnholdet til krill. Blant annet ble sekvenser mest like 
kiselalgeslektene Phaeodactylum og Skeletonema oppdrevet. Det ble også påvist en gruppe 
sekvenser som var liknende kiselalger, men som ikke matchet noen sekvenser i GenBank. 
Vestheim mente at området på 200 bp oppformert, hadde for lite variasjon til å si noe mer om 
tilhørighet, enn at sekvensene var av algeopprinnelse. 
Som agarosegelbildet viste var ikke oppformeringssuksessen av bytte-DNA vellykket i mine 
studier. Vestheim & Jarman (2008) viste at fullstendig ekskludering av predator sekvenser 
kunne oppnås ved å tilsette predatorspesifikke blokkeringsprimere til PCR-blandingen. I mine 
forsøk kom ingen PCR-fragmenter opp da blokkeringsprimer ble tilsatt (brønn 9-24), som 
viste at bytte-DNA ikke var oppformert. 
Passmore et al. (2006) studerte fødebiologi hos frossen og spritfiksert krill. I Passmore sine 
undersøkelser ga frossen krill dårlige PCR-fragmenter på agarosegelen. Krill som var fiksert 
på etanol derimot ga gode PCR-fragmenter. Passmore drøfter om frysing som 
preserveringsmetode ikke hemmer DNA-nukleaseaktivitet og nedbryting av bytte-DNA like 
effektivt som etanol. Nedfrysing av krill og deretter opptining før krillmager isoleres og 
DNA-ekstraheres kan gi DNA-nukleasene tid til å bryte ned det allerede nedbrutte bytte-
DNAet i magen. Etanol derimot trenger igjennom vevet til krillen med en gang, og 
denaturerer nukleaseenzymene (Flournoy et al. 1996). I mine undersøkelser ga verken frossen 
eller spritfiksert krill vellykket PCR-oppformering. Passmore sin diskusjon kan forklare 
hvorfor frossen krill ikke ga resultater i mine forsøk, men det forklarer ikke hvorfor 
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spritfiksert krill ikke ga resultater. Hvis det var degradering av bytte-DNA som var årsaken til 
at bytte-DNA ikke ble oppformert, ville allikevel den spritfikserte krillen gi resultater. 
Ofte er det lite DNA som kan ekstraheres fra magen til krill, og det er svært skadet og 
degradert (Deagle et al. 2006). Da trålen med krill kom opp på dekk ble krillen raskt 
behandlet og fiksert på etanol innen 15-30 minutter. allikevel kan dette ha vært tilstrekkelig 
med tid for DNA-nukleasene å bryte ned bytte-DNA i magene, selv om dette trolig ikke er 
den avgjørende faktoren her.  
Kvaliteten til bytte-DNA avhenger også av når predatoren spiste i forhold til når den ble 
fanget, for eksempel påviste Njestgaard et al. (2003) DNA hos hoppekreps seks timer etter 
inntakelse. Jo lenger siden byttet ble inntatt, jo mer er nødvendigvis DNAet nedbrutt. Krill 
kan ha vertikal døgnrytme, som betyr at krill beveger seg fra dypet til overflaten om natten 
oftest for å spise (Cresswell et al. 2009). Krill ved Bouvetøya ble samlet inn ~15.00 på dagen, 
som kan bety at det var flere timer siden krill inntok føde, og at DNAet i magen var for 
nedbrutt, eller for lite, til å egne seg til videre genetiske analyser. Ved dissekering av magene 
ble det observert at magene var fulle av grønt materiale, og problemer med at det var for lite 
eller ingen bytte-DNA i magene virket usannsynlig. 
Blokkeringsprimeren hemmer ikke PCR-oppformering av bytte-DNA, kun av predator-DNA 
(Vestheim & Jarman 2008). Dette ble bekreftet ved at tre positive kontroller (brønn 25-27) av 
kjent DNA av Fragilariopsis, med tilsetning av tre ulike konsentrasjoner (0, 25 og 50 !M) av 
blokkeringsprimer, kom tydelig frem på agarosegelen. Muligheten for at blokkeringsprimeren 
påvirket resultatet ble derfor utelukket. 
Litteraturen anbefaler å fiksere krill på 70-80% sprit (Passmore et al. 2006, King et al. 2008). 
I dette studiet ble krill fiksert på 96% sprit, og det ble spekulert i om spritkonsentrasjonen 
kunne ha noe å si for resultatet. Passmore (2006) fant at krill fiksert på 70 % sprit var lettere å 
arbeide med og mer effektive til dissekering. Passmore (personlig kommentar) mener 
konsentrasjonen på spriten ikke har noe å si for resultatet, og at det ikke gjør DNAet mindre 
egnet til videre analyser.  
I dette studiet brukes universelle primere som gir en sekvens på rundt 200 bp (Vestheim & 
Jarman 2008). Njestgaard et al. (2003) brukte i et av sine studier, primere som gav et 
fragment på kun 58 bp. Problematisk med et for kort målfragment er at fragmentet er for lite 
til å gi en bra taksonomisk oppløsning. Njestgaard (2003) brukte 58 bp, fordi dette fragmentet 
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var spesifikt for den arten han så etter, kokkolitoforiden Emiliania huxleyi. Normalt ville et så 
kort fragment ikke gi nok informasjon om slekt og art av bytteorgansimen. Passmore et al. 
(2006) brukte primere som ga en sekvens på 143 bp. Han mener at området inneholder nok 
sekvensvariasjon til å skille kiselalger til familie eller slektsnivå. Deagle et al. (2006) hevder 
at det å oppformere DNA fra diettprøver med suksess, er avhenger av størrelsen på PCR-
målfragmentet. For eksempel fant Deagle et al. (2006) at bare 1-19% av bytte-DNA ekstrahert 
fra avføring til sjøløver normalt var 226 bp lange, og at 2% av DNAet var 500 bp lange. Det 
kreves derfor at universelle primere for diettanalyser har et så lite målfragment som mulig, 
men som allikevel gir nok interspesifikk variasjon for DNA-basert identifisering (Dunshea 
2009).  
Muligens har de universelle primerne som er benyttet i mine undersøkelser et for stort 
målfragment, da bytte-DNA kan tenkes å være så nedbrutt at det består av kortere fragmenter. 
Om dette er tilfelle, kan problemet være at primerne som gir fragmenter på 200 bp, ikke klarer 
å feste seg til og oppformere bytte-DNA. I mine undersøkelser ble krillmager homogenisert 
med glasskuler før DNA-ekstrahering, og den harde behandlingen av magene, kan ha bidratt 
til at DNA-fragmentene i magen ble mer nedbrutt. For videre forsøk ville det være en ide å 
bruke primere som ville gi et fragment helt ned mot 70 bp (Jens Njestgaard, personlig 
kommentar). 
Ut ifra noen av feilkildene som her er drøftet, kan det tenkes at kilden til uteblitt 
oppformering av bytte-DNA er at de universelle primerne har et for stort målfragment i 
forhold til kvaliteten på DNAet. På grunn av oppgavens tidsbegrensning, ble det ikke forsøkt 
å oppformere bytte-DNA med primere som ga et kortere fragment. Det mest naturlige å gjøre 
for videre studier, er å se om andre primere hadde gitt resultater. En annen mulig løsning kan 
være å ekstrahere DNA fra krillmagene mer skånsomt og innen kort tid etter fangsten. 
 
4.4 Oppsummeringer og konklusjoner 
 
Formålet med denne undersøkelsen var å finne ut av hva som finnes av planktoniske protister 
i den atlantiske sektor i Sørishavet og hva Antarktisk krill foragerer på, ved å analysere 
mageinnhold. Innledningsvis formulerte jeg tre spørsmål, som nå er belyst og diskutert. 
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Gjennom det første spørsmålet ble søkelyset rettet mot det å undersøke forekomst og 
diversitet av planktoniske protister i vannmassene på fire utvalgte områder i den atlantiske 
sektor i Sørishavet. I mine undersøkelser ble totalt 182 SSU ribosomalt DNA-sekvenser som 
representerte 112 OTUer oppdrevet i klonebiblioteket fra vannprøver og håvtrekk. Følgende 
ni divisjoner ble identifisert i klonebiblioteket: stramenopiler, dinoflagellater, flercellede dyr, 
ciliater, svepeflagellater, Picobiliphyta, grønne alger, radiolarier og Telonemia. 
Dinoflagellater og stramenopiler dominerte klonebiblioteket med henholdsvis 32% og 31% av 
sekvensene. Dette er i samsvar med tidligere studier (Bracher et al. 1999, Gast et al. 2006, 
Annett et al. 2010). Mine resultater antyder at stramenopiler og dinoflagellater er utbredte og 
viktige taksonomiske grupper i Sørishavet. Selv om klonebilioteket kan ha vært forskjøvet 
mot dinoflagellater (fordi dinoflagellater har et stort genom) (Cavalier-Smith et al. 1985), kan 
allikevel klonebiblioteket vise en grov tilnærming av de potensielt dominerende fylotypene i 
vannmassene. 
Det er rapportert planteplanktonoppblomstringer fra ulike havområder som kyst-, til 
marginale sjøissoner og frontområder, og at kiselalger og svepeflagellater Phaeocystis 
antarctica er dominerende taksa i oppblomstringene (Gomi et al. 2007, Buffen et al. 2007). I 
mine undersøkelser tilhørte 89% av sekvensene innen Stramenopila klasse kiselalger. Også i 
de lysmikroskopiske analysene var kiselalger dominerende. Slekter og arter av kiselalger 
identifisert med de to metodene benyttet i mitt studie var vanlige i Sørishavet (Scott & 
Thomas 2005, Buffen et al. 2007, Annett et al. 2010). 
Et annet spørsmål for mitt studie var å undersøke mageinnhold til krill. I mikroskopiske 
analyser av mageinnhold ble kun kiselalger og kiselflagellaten D. speculum observert. 
Metoden er arbeidsom og begrensende, da den kun oppdager bytte med harde deler som 
overlever fordøyelsen (Krzysztof et al. 1997, Passmore et al. 2006). Det var hovedsakelig to 
kiselalgearter som dominerte i mageinnholdet, Fragilariopsis kerguelensis og cf. 
Thalassiosira oliveriana. Begge artene var relativt store (~40-60 !m). Passmore et al. (2006) 
og Opalinski et al. (1997) fant også at henholdsvis Fragilariopsis spp. og Thalassiosira spp. 
dominerte i mageinnholdet til krill. Mine resultater kan tyde på at krill prefererer noen alger 
og større partikler fremfor andre, som støttes av tidligere studeier (Granéli et al. 1992, 
Opalinski et al. 1997) og at kiselalger utgjør en viktig komponent av dietten til krill (Granéli 
et al. 1992, Opalinski et al. 1997, Passmore et al. 2006). Fordi klonebibliotek av 
mageinnholdet ikke ble oppdrevet, er kun et begrenset bilde av krillens diett presentert i dette 
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studiet. Trolig ville genetiske analyser og DNA fra bytteorganismer gitt et bredere bilde av 
dietten til krill. 
I det genetiske arbeidet på krillmager ble det brukt blokkeringsprimer for å hindre 
oppformering av predator-DNA i PCR-reaksjonen (Vestheim & Jarman 2008). 
Klonebibliotek av mageinnholdet var ikke mulig å generere, og både frossen og spritfiksert 
krill egnet seg like lite til genetiske analyser i mine undersøkelser. Oppformering av DNA fra 
diettanalyser med suksess, avhenger av størrelsen på PCR-målfragmentet (Deagle et al. 2006). 
Trolig hadde de universelle primerne brukt i mine forsøk et for stort målfragment, og 
muligens var DNA for nedbrutt. I samsvar med Passmore et al. (2006) og på bakgrunn av 
mine resultater i oppgaven, er det å bruke DNA som markør i diettanalyser på antarktisk krill, 
noe som krever videre undersøkelser. 
Ved bruk av DNA som markør, ble flere divisjoner av planktoniske protister, og langt flere 
divisjoner av pico- og nanoplankton (0,2-2 !m og 2-20 !m) identifisert, som er for små til å 
identifiseres i lysmikroskop. Analyser i lysmikroskop identifiserte hovedsakelig 
mikroplankton (>20 !m). Ved analyser av håvtrekk derimot, ga de mikroskopiske analysene 
høyere diversitet av kiselalger enn det de molekylærbiologiske metodene. I mine 
undersøkelser utfyller de to metodene hverandre og gir et bredere bilde av diversitet av 
planktoniske protister i den atlantiske sektor i Sørishavet. 
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Vedlegg 
 
1. Tillaging av agarplater ! APPENDIX 
Autoklaven (GETINGE – VÄXJÖ AS, Sverige) ble startet. 15 g Agar-Agar ”granulert” 
(MERCK, Tyskland) og 25 g DifcoTM LB Broth, Miller (Luria-Bertani, Frankriket) ble veid 
opp og blandet sammen i en 1 L flaske. Destillert vann ble tilsatt til et totalvolum på 1 L. 
Flasken ble autoklavert på program P5 for sterilisering av væsker (121 °C i 15 min). 
Løsningen ble så kjølt ned til 50 °C, håndvarm, og 1 mL ampicillin-Na (50 !g/mL) ble tilsatt. 
Deretter ble passelig mengde helt over i agarskåler (~30 stk) på steril lab, hvor de etter ~30 
min var stivnet. Platene ble oppbevart i kjøleskap i inntil 5 uker. !
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* en bit ble observert 
 
 
 
Inndeling i OTUer
DIVISJON TOT.sekv SEKV. OTUer I TRÆR
Metazoa 1 1 5 K8.41 K8.41
M 2 2 K8.72 2 bp fra K8.41
M 3 3 K8.92 2 bp fra K8.41
M 4 4 K8.29 2 bp fra K8.41
M 5 5 K8.78 2 bp fra K8.41
M 6 6 1 K8.104 K8.104
M 7 7 2 K8.32 K8.32
M 8 8 K8.22
M 9 9 2 K8.126 K8.126
M 10 10 K8.128
M 11 11 1 K8.110 siste 40 bp? K8.110
M 12 12 1 K8.11 K8.11
M 13 13 11 K8.62 K8.62
M 14 14 K8.96
M 15 15 K8.114
M 16 16 K8.3 3 er kort
M 17 17 K8.46
M 18 18 K8.14
M 19 19 K8.13
M 20 20 K8.67 1 bp fra K8.62
M 21 21 K8.26 2 bp fra K8.62
M 22 22 K8.47 2 bp og gap fra K8.62
M 23 23 K8.49 2 bp og gap fra K8.62
M 24 24 1 K8.4 3 bp fra K8.62 K8.4
M 25 25 1 K8.66 K8.66
M 26 26 1 K5.2 K5.2
M 27 27 SEKV OTUer 1 K1.108.6667 K1.108.6667
MET. TOT 27 11
Picobiliphyta 28 1 3 K6.10 K6.10
P 29 2 K6.55
P 30 3 K5.33 bare 1 bp ulikt fra K6.55/K6.10
P 31 4 1 K1.81.6667 K1.81.6667
P 32 5 1 K5.81 K5.81
P 33 6 1 K5.23 K5.23
PIC. TOT 6 4
Telonemia 34 1 2 K5.24 K5.24
T 35 2 K5.88
TELO.TOT 2 1
Haptophyta 36 1 4 K6.21 K6.21
H 37 2 K1.36.5960 1 bp forskjell fra K6.21
H 38 3 K1.88.6667 1 bp forskjell fra K6.21
H 39 4 K1.84.6667 1 bp forskjell fra K6.21
H 40 5 1 K1.107.6667 K1.107.6667
H 41 6 1 K5.22 K5.22
H 42 7 1 K6.63 K6.63
HAPT.TOT 7 4
Chlorophyta 43 1 1 K5.5 K5.5
C 44 2 1 K5.11 K5.11
C 45 3 1 K5.17 K5.17
C 46 4 1 K6.33 K6.33
CHLOR.TOT 4 4
Radiolaria 47 1 1 K1.39 K1.39
Inndeling i OTUer
R 48 2 1 K1.82.6667 K1.82
R 49 4 1 K1.93.6667 K1.93
R 50 3 3 K1.89.6667 K1.89
R 51 5 K1.9 1 bp fra K1.89
R 52 6 K1.98.6667 1 bp fra K1.89
RAD.TOT 6 4
Ciliophora 53 1 3 K6.28 K6.28
C 54 2 K5.53
C 55 3 K5.37
C 56 4 1 K5.14 K5.14
C 57 5 1 K5.73 K5.73
C 58 6 1 K6.72 K6.72
C 59 7 1 K1.129.74 K1.129.74
C 60 8 1 K5.18 K5.18
C 61 9 1 K6.49 K6.49
C 62 10 2 K1.14.5960 K1.14.5960
C 63 11 K1.157.74 1 bp fra K1.14
C 64 12 1 K6.32 K6.32
C (Apicomplexa) 65 13 1 K1.118.6667 K1.118.6667
C 66 14 1 K1.144.74 K1.144.74
CILI:TOT 14 11
DINO 1 67 1 6 K1.124 K1.124
68 2 K1.103.6667
69 3 K1.137
70 4 K1.115
71 5 K1.34
72 6 K1.22
73 7 1 K1.95.6667 K1.95
74 8 1 K1.100.6667 K1.100
75 9 1 K1.97.6667 K1.97
76 10 1 K1.99.667 K1.99
77 11 11 6 1 K1.146 K1.146
DINO 2 78 1 2 K1.8 K1.8
79 2 2 1 K1.33 (1 bp forskjell fra K1.8)
DINO 3 80 1 1 K1.29 K1.29
81 2 1 K5.39 3 bp forskjell fra K1.29K5.39
82 3 1 K5.75 3 bp forskjell fra K1.29K5.75
83 4 1 K1.25 K1.25
84 5 1 K1.143 K1.143
85 6 1 K1.152 K1.152
86 7 1 K6.59 K6.59
87 8 2 K6.57 K6.57
88 9 K5.25 1 bp forskjell fra K6.57
89 10 1 K6.51 K6.51
90 11 1 K6.76 K6.76
91 12 1 K6.27 K6.27
92 13 1 K6.62 K6.62
93 14 1 K5.77 K5.77
94 15 1 K5.34 K5.34
95 16 16 15 1 K5.8 K5.8
DINO 4 96 1 8 K5.45 K5.45
97 2 K5.80
98 3 K5.21
Inndeling i OTUer
99 4 K5.82
100 5 K5.79
101 5 K6.61 1 bp forskjell fra K5.45
102 6 K5.32 1 bp forskjell fra K5.45
103 7 K5.59 1 bp forskjell fra K5.45
104 9 1 K5.87 3 bp forskjell fra K5.45K5.87
105 10 4 K5.27 K5.27
106 11 K6.70
107 12 K5.85 1 bp forskjell fra K5.27
108 13 K5.47 1 bp forskjell fra K5.27
109 14 1 K5.46 K5.46
110 15 1 K5.91 K5.91
111 16 16 6 1 K5.19 K5.19
DINO 5 112 1 1 K5.74 K5.74
113 2 1 K5.16 K5.16
114 3 1 K6.8 K6.8
115 4 1 K6.48 K6.48
116 5 1 K5.35 K5.35
117 6 1 K1.109.6667 K1.109
118 7 1 K5.92 K5.92
119 8 8 8 1 K1.134 K1.134
DINO 6 120 1 1 K1.121 K1.121
121 2 1 K1.15 K1.15
122 3 1 K6.13 K6.13
123 4 1 K5.3 K5.3
124 5 1 K6.79 K6.79
125 6 6 6 1 K1.110.6667 K1.110
DINO.TOT 59 42
Stramenopila 126 1 3 K8.10 K8.10
S 127 2 K8.5 1 bp fra K8.10
S 128 3 k1.83.6667 2 bp fra K8.10
S 129 4 1 K8.25 K8.25
S 130 5 1 K8.42 K8.42
S 131 6 1 K8.79 K8.79
S 132 7 4 K8.65 K8.65
S 133 8 K1.114.6667 1 bp fra K8.65
S 134 9 K8.74 2 bp fra K8.65
S 135 10 K8.89 1 bp fra K8.65
S 136 11 6 K8.24 K8.24
S 137 12 K8.17
S 138 13 K8.86
S 139 14 K8.84 1 bp fra K8.24
S 140 15 K8.112 1 bp fra K8.24
S 141 16 K8.63 1 bp fra K8.24
S 142 17 1 K8.37 4 bp K8.65 K8.37
S 143 18 4 K8.45 K8.45
S 144 19 K8.53
S 145 20 K8.120
S 146 21 K1.113.6667 1 bp fra K8.45
S 147 22 1 K8.93 K8.93
S 148 23 2 K8.98 3 bp fra K8.28 K8.98
S 149 24 K8.97 3 bp fra K8.28
S 150 25 4 K8.28 K8.28
Inndeling i OTUer
S 151 26 K8.60
S 152 27 K8.81 2 bp fra K8.28
S 153 28 K8.71 2 bp fra K8.28
S 154 29 1 K8.105 K8.105
S 155 30 Rh/CH 1 K8.20 K8.20
S 156 31 14 1 K1.138.74 K1.138.74
S 157 32 Rh/CH 2 K5.61 K5.61
S 158 33 K1.116.6667
S 159 34 Pennat 3 K8.80 K8.80
S 160 35 K1.86.6667
S 161 36 Pennat K8.111 1 bp fra K8.80
S 162 37 Pennat 1 K8.39 3 bp fra K8.80 K8.39
S 163 38 Pennat 1 K8.54 K8.54
S 164 39 ? 1 K5.36 K5.36
S 165 40 Pennat? 1 K8.31 K8.31
S 166 41 Corethron 1 K8.64 K8.64
S 167 42 Corethron 8 1 K8.99 K8.99
S 168 43 1 K8.43 K8.43
S 169 44 Rhizosolenia 6 K8.101 K8.101
S 170 45 K8.38
S 171 46 K8.48
S 172 47 K1.28.5960
S 173 48 K8.6 1 bp fra K8.38
S 174 49 K8.36 1 bp fra K8.38
S 175 50 1 K8.23 K8.23
S 176 51 4 1 K8.21 K8.21
S 177 52 Stramen-Bisco? 1 K5.4 K5.4
S 178 53 Pelagophyceae 1 K5.67 K5.67
S 179 54 Pelagophyceae 1 K5.44 (K8.20,K1.116,K5.61/36,K8.31 VAR VANSKELIG Å SE PÅ)K5.44
S 180 55 Stramen-MAST 1 K1.13.5960 K1.13.5960
S 181 56 Stramen-MAST 2 K6.54 K6.54
S 182 57 5 K5.7
STRAM.TOT 57 31
keyDNAtools
St. ID Kloning Flag Division Class Order Family Genus Species Clade Length
V59 8 K1-8.5960 Alveolata->34(19-891)Dinophyceae->34(19-891)Dinophyceae->34(19-891) 1081
9 K1-9.5960 Radiolaria->56(26-620)Polycystinea->56(26-620)Collodaria->56(26-620)Collosphaeridae and Sphaerozoidae->55(26-620) 656
13 K1-13.5960 Stramenopiles->35(19-1033)MAST-1->35(19-1033)MAST-1->35(19-1033)MAST-1 C->29(19-1033) 1040
14 K1-14.5960 ConflictAlveolata->36(63-908)Ciliophora->35(63-908)/Dinophyceae->1(388-402)Oligotrichea->35(63-908)/Dinophyceae->1(388-402)C or otrichia->10(108-774) 999
15 K1-15.5960 Alveolata->75(19-918)Dinophyceae->75(19-918)Syndiniales->75(19-918)Dino-Group II->74(19-918) Dino-Group II-Clade 14->53(26-918)961
22 K1-22.5960 Alveolata->47(20-902)Dinophyceae->47(20-902)Dinophyceae->47(20-902) 967
25 K1-25.5960 Alveolata->47(20-756)Dinophyceae->47(20-756)Dinophyceae->47(20-756) 880
28 K1-28.5960 Stramenopiles->12(86-955)Bacillariophyta->12(86-955)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->12(86-955)Guinardia and R izosolenia group->3(739-955)->2(86-955) 1002
29 K1-29.5960 Alveolata->34(21-165)Dinophyceae->34(21-165)Dinophyceae->34(21-165) 1009
33 K1-33.5960 Alveolata->43(20-892)Dinophyceae->43(20-892)Dinophyceae->43(20-892) 1000
34 K1-34.5960 Alveolata->47(20-902)Dinophyceae->47(20-902)Dinophyceae->47(20-902) 968
36 K1-36.5960 Haptophyta->73(12-918)Prymnesiophyceae->73(12-918)Prymnesiophyceae->73(12-918)Phaeocystis group->23(15-918)Phaeocystis >7(67-915) 929
39 K1-39.5960 Radiolaria->52(9-848)Polycystinea->52(9-848)Collodaria->52(9-848)Collosphaeridae and Sphaerozoidae->51(9-848) 848
41 K1-41.62 Alveolata->62(20-892)Dinophyceae->62(20-892)Dinophyceae->62(20-892) 924
48 K1-48.62 Haptophyta->75(12-917)Prymnesiophyceae->75(12-917)Prymnesiophyceae->75(12-917)Phaeocystis group->25(15-917)Phaeocystis >7(67-914) 962
V66 81 K1-81.6667 ConflictAlveolata->1(170-184)/Metazoa->1(193-207)/Katablepharidophyta->1(300-314)/Picobiliphyta->1(772-786)/Rhodophyta->2(8-23)Apicomplexa->1(170- 84)/Platyhelminthes->1(193-207)/Katablepharidaceae->1(300-314)/Picobiliphyta->1(772-786)/Florideophyceae->2(8-23)Piroplasmida->1(170-184)/Turbellaria- 1(193-207)/Kata l aridales->1(300-314)/Picobiliphyta->1(772-786)/Florideophyceae->2(8-23)Theileria group->1(170 184)/Rh docoel ->1(193 207)/Corallinales->1(9-23)Th i e > 70 184 914
82 K1-82.6667 Radiolaria->67(9-948)Polycystinea->67(9-948)Collodaria->67(9-948)Collosphaeridae and Sphaerozoidae->66(9-948)Collozoum->1(870-884) 952
83 K1-83.6667 Stramenopiles->49(15-919)Bacillariophyta->49(15-919)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->49(15-919)Chaetoceros group->41(15-9 9)C aetoceros >2(904-919) 950
84 K1-84.6667 Haptophyta->70(12-910)Prymnesiophyceae->70(12-910)Prymnesiophyceae->70(12-910)Phaeocystis group->20(15-910)Phaeocystis >6(67-910) 913
86 K1-86.6667 ConflictStramenopiles->26(1-894)/Fungi->1(153-167)Bacillariophyta->26(1-894)/Entomophthoromycotina->1(153-167)Pennate diatoms->26(1-894)/Entomophthoromycotina->1(153-167)Entomophthorales->1(153-167) 951
88 K1-88.6667 Haptophyta->71(12-917)Prymnesiophyceae->71(12-917)Prymnesiophyceae->71(12-917)Phaeocystis group->25(15-917)Phaeocystis >7(67-914) 943
89 K1-89.6667 Radiolaria->74(28-881)Polycystinea->74(28-881)Collodaria->74(28-881)Collosphaeridae and Sphaerozoidae->73(28-881) 884
93 K1-93.6667 Radiolaria->65(26-797)Polycystinea->65(26-797)Collodaria->65(26-797)Collosphaeridae and Sphaerozoidae->64(26-797) 827
95 K1-95.6667 Alveolata->46(20-902)Dinophyceae->46(20-902)Dinophyceae->46(20-902) 1002
97 K1-97.6667 Alveolata->28(20-213)Dinophyceae->28(20-213)Dinophyceae->28(20-213) 293
98 K1-98.6667 Radiolaria->85(26-992)Polycystinea->85(26-992)Collodaria->85(26-992)Collosphaeridae and Sphaerozoidae->84(26-992) 999
99 K1-99.6667 Alveolata->40(20-889)Dinophyceae->40(20-889)Dinophyceae->40(20-889) 889
100 K1-100.6667 Alveolata->36(20-756)Dinophyceae->36(20-756)Dinophyceae->36(20-756) 869
103 K1-103.6667 ConflictAlveolata->40(20-853)Dinophyceae->40(20-853)Dinophyceae->39(20-756)/Syndiniales->1(839-853)Dino-Group II->1(839-853) 876
107 K1-107.6667 ConflictHaptophyta->58(14-984)Prymnesiophyceae->57(14-984)/Pavlovophyceae->1(43-57)Prymnesiophyceae->57(14-984)/Pavlovophyceae->1(43-57)Phaeocystis group->3(67-894)Phaeocystis->1(67-81)/Pavlova->1(43-57)1000
108 K1-108.6667 Metazoa->66(22-490)Cnidaria->66(22-490)Cnidaria->66(22-490)Hydrozoa->39(22-490) 589
109 K1-109.6667 Alveolata->55(47-913)Dinophyceae->55(47-913)Dinophyceae->55(47-913) 997
110 K1-110.6667 ConflictAlveolata->42(14-993)Dinophyceae->42(14-993)Dinophyceae->41(14-993)/Syndiniales->1(856-870)GPP unknown 7->15(28 946)/Dino-Group II->1(856-870)Dino-Group II-Clade 15->1(856-870)994
113 K1-113.6667 Stramenopiles->41(15-918)Bacillariophyta->41(15-918)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->41(15-918)Chaetoceros group->33(15-9 8)C aetoceros >2(903-918) 924
114 K1-114.6667 Stramenopiles->46(16-917)Bacillariophyta->46(16-917)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->46(16-917)Chaetoceros group->36(16-9 7)C aetoceros > (903-917) 917
115 K1-115.6667 Alveolata->45(20-902)Dinophyceae->45(20-902)Dinophyceae->45(20-902) 932
116 K1-116.6667 ConflictStramenopiles->7(27-407)/Alveolata->1(459-473)Bacillariophyta->6(27-407)/Bolidophyceae->1(264-278)/Ciliophora->1(459-473)C ntric diatoms_C scinodiscophyceae->6(27-407)/Bolidomonadales->1(264-278)/Oligohymenophorea->1(459-473)Guinardia and R izosolenia grou ->1(27-41)/Chaetoceros group->1(393-407)/Scuticociliata->1(459-473)667
keyDNAtools
118 K1-118.6667 ConflictAlveolata->6(110-958)Apicomplexa->2(696-958)/Ciliophora->4(110-677)Gregarines->1(944-958)/Oligohymenophorea->1(140-154)/Phyllopharyngea->3(110-677)/Colpodellidae->1(696-710)Scuticociliata->1(140-154)/Chonotrichia and Phyl opharyngia->1(1 0-124)Urocentrum->1(140- 54) 971
V74 121 K1-121.74 Alveolata->132(13-990)Dinophyceae->132(13-990)Syndiniales->132(13-990)Dino-Group II->117(13-990) Dino-Group II-Clade 16->30(19-986)999
124 K1-124.74 Alveolata->46(20-902)Dinophyceae->46(20-902)Dinophyceae->46(20-902) 962
149 K1-129.74 ConflictAlveolata->26(61-907)Ciliophora->26(61-907)Oligotrichea->26(61-907)Choreotrichia->9(200-773)/Stichotrichia->1(61-75) 998
134 K1-134.74 Alveolata->39(47-890)Dinophyceae->39(47-890)Dinophyceae->39(47-890) 901
137 K1-137.74 Alveolata->46(20-902)Dinophyceae->46(20-902)Dinophyceae->46(20-902) 943
138 K1-138.74 ConflictStramenopiles->21(15-777)/Alveolata->1(458-472)Bacillariophyta->21(15-777)/Ciliophora->1(458-472)Centric diatoms_C scinodiscophyceae->21(15-777)/Oligohymenophorea->1(458-472)haetoceros group >15(15-406)/Scuticociliata->1(458-472)899
143 K1-143.74 Alveolata->39(20-902)Dinophyceae->39(20-902)Dinophyceae->39(20-902) 908
144 K1-144.74 ConflictAlveolata->63(7-958)Ciliophora->63(7-958)Litostomatea->63(7-958)Haptoria->32(9-901)/Trichostomatia->1(56-70) 1004
146 K1-146.74 Alveolata->47(19-901)Dinophyceae->47(19-901)Dinophyceae->47(19-901) 991
152 K1-152.74 Alveolata->63(20-912)Dinophyceae->63(20-912)Dinophyceae->63(20-912) 931
157 K1-157.74 Alveolata->35(63-908)Ciliophora->35(63-908)Oligotrichea->35(63-908)Choreotrichia->10(108-774) 999
V84 K5-2 Metazoa->34(26-884)Ctenophora->34(26-884)Ctenophora->34(26-884)Cyclocoela->5(46-780) 1035
K5-3 Alveolata->57(19-937)Dinophyceae->57(19-937)Syndiniales->57(19-937)Dino-Group I->57(19-937) Dino-Group I-Clade 4->49(19-937)1078
K5-4 Stramenopiles->27(54-1042)Bicosoecida->27(54-1042)Bicosoecida->27(54-1042)Caecitellaceae->20(54-1042)Caecitellus->20(54-1042) 1044
K5-5 Chlorophyta->45(10-856)Prasinophyceae->45(10-856)Mamiellales->45(10-856)Mamiellaceae->45(10-856)Bathycoccus->24(10-856)prasinos->24(10-856) 1000
K5-7 Stramenopiles->15(34-800)MAST-1->15(34-800)MAST-1->15(34-800)MAST-1 C->13(34-800) 871
K5-8 Alveolata->39(1-1058)Dinophyceae->39(1-1058)Dinophyceae->39(1-1058) 1096
K5-11 Chlorophyta->41(14-907)Prasinophyceae->41(14-907)Mamiellales->41(14-907)Mamiellaceae->41(14-907)Micromonas->11(31-735)pusilla->11(31-735)Mpusilla Clade B.E.3->3(31-735)988
K5-14 Alveolata->106(52-936)Ciliophora->106(52-936)Oligotrichea->106(52-936)Oligotrichia->44(96-914) 1004
K5-16 Alveolata->53(16-908)Dinophyceae->53(16-908)Dinophyceae->53(16-908) 985
K5-17 ConflictChlorophyta->30(5-861)/Charophyta->1(40-54)Prasinophyceae->30(5 861)/Embryophyceae->1(40-54)Mamiellales->30(5-861)/Embryophyceae->1(40-54)Mamiellacea ->30(5-861)Micromon s 6 22 725)pusilla->6(22-725)Mpusilla Clade B.E.3->2(22-725)918
K5-18 Alveolata->30(55-902)Ciliophora->30(55-902)Oligotrichea->30(55-902)Choreotrichia->13(55-767) 948
K5-19 ConflictChlorophyta->13(717-903)/Alveolata->27(31-443)Prasinophyceae->13(717-90 )/Dinophyceae->27(31-443)Mamiellales->13(717-903)/Dinophyceae->27(31-443)Mamiellaceae->13(717-90 )Micromonas->1(717-731)pusilla-> (717-731)Mpusilla Clade B.E.3->1(717-731)923
K5-21 Alveolata->54(35-908)Dinophyceae->54(35-908)Dinophyceae->54(35-908) 1027
K5-22 Haptophyta->80(32-1001)Prymnesiophyceae->80(32-1001)Prymnesiophyceae->80(32-1001)Chrysochromulina group->12(32-924)Chrys chromulina >1(32-46) 1003
K5-23 ConflictPicobiliphyta->5(5-443)/Alveolata->1(166-180)/Stramenopiles->5(760-911)Picobiliphyta->5(5-443)/Apicomplexa->1(166-180)/Bacillariophyta->5(760-911)Picobiliphyta->5(5-443)/Piroplasmida->1(166-180)/Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->5(760-911)Thei ri  grou -> (166-180)Th ileri 1006
K5-24 ConflictTelonemia->10(28-898)/Metazoa->2(6-21)/Stramenopiles->1(857-871)/Oxymonadida->1(783-797)Telonemia->10(28 898)/Platyhelminthes->2(6-21)/Bicosoecida->1(857-87 )/Oxymonadida->1(783-797)Telonemia >10(28-898)/Turbellaria->2(6-21)/Bicosoeci 857 871 /Oxymonadida->1(783-797)Pseudodendromonadales->1(857-87 )/Lecithoepitheliata->1(7-2 )/Trimastigidae->1(783-797)Telonema-> (28-42)/G ocentr phora-> (7-21)/Trimastix->1(783-797)pyriformis->1(783-797) 987
K5-25 Alveolata->51(12-755)Dinophyceae->51(12-755)Dinophyceae->51(12-755) 983
K5-27 Alveolata->49(39-912)Dinophyceae->49(39-912)Dinophyceae->49(39-912) 1066
K5-32 Alveolata->54(39-912)Dinophyceae->54(39-912)Dinophyceae->54(39-912) 914
K5-33 ConflictPicobiliphyta->3(32-912)/Metazoa->1(193-207)Picobiliphyta->3(32 9 2)/Platyhelminthes->1(193-207)Pic biliphyta->3(32-912)/Turbellaria->1(193-207)R abdocoela 1026
K5-34 ConflictAlveolata->68(21-960)Dinophyceae->66(21-960)/Apicomplexa->2(767-782)Dinophyceae->66(21-960)/Coccidia->2(767-782)Hepatozoon gr up->1(76 -781)He atozoon >1(767-781) 997
K5-35 Alveolata->47(61-914)Dinophyceae->47(61-914)Dinophyceae->47(61-914) 1013
K5-36 ConflictHaptophyta->12(870-1092)/Stramenopiles->53(13-802)Prymnesiophyceae->12(870 1092)/Bacillariophyta->53(13-802)Pry nesiophyceae->12(870-1092)/Pennate diatoms->53(13-802)Phaeocystis gr up->9(870- 092)Phaeocystis > (9 0-921) 1096
K5-37 Alveolata->106(13-1077)Ciliophora->106(13-1077)Oligotrichea->106(13-1077)Oligotrichia->54(93-1077) 1079
K5-39 Alveolata->45(16-1082)Dinophyceae->45(16-1082)Dinophyceae->45(16-1082) 1083
K5-44 Stramenopiles->46(8-926)Pelagophyceae->46(8-926)Pelagophyceae->46(8-926) 1012
keyDNAtools
K5-45 Alveolata->54(39-912)Dinophyceae->54(39-912)Dinophyceae->54(39-912) 1031
K5-46 Alveolata->34(47-912)Dinophyceae->34(47-912)Dinophyceae->34(47-912) 1010
K5-47 Alveolata->51(38-911)Dinophyceae->51(38-911)Dinophyceae->51(38-911) 1034
K5-53 Alveolata->49(12-450)Ciliophora->49(12-450)Oligotrichea->49(12-450)Oligotrichia->16(92-430) 724
K5-59 Alveolata->21(39-205)Dinophyceae->21(39-205)Dinophyceae->21(39-205) 387
K5-61 ConflictStramenopiles->14(23-910)/Alveolata->1(455-469)Bacillariophyta->13(23-910)/Bolidophyceae->1(260-274)/Ciliophora->1(455-469)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae >12(23-910)/Bolidomonadales->1(260-274)/Pennate diatoms->1(728-742)/Oligohymenophorea->1(455-469)Guinardia and R izosolenia group->1(23-37)/Ch etoceros group->1(389-403)/Scuticociliata->1( 55-469)1001
K5-67 Stramenopiles->51(10-959)Pelagophyceae->51(10-959)Pelagophyceae->51(10-959) Aureococcus->1(730-744)anophagefferens->1(730-744)1059
K5-73 ConflictAlveolata->105(12-955)Ciliophora->104(12-928)/Apicomplexa->1(941-955)Oligotrichea->104(12-928)/Coccidia->1(941-955)Oligotrichia->45(88-906)/Sarcocystidae->1(941-955) 1021
K5-74 Alveolata->60(20-961)Dinophyceae->60(20-961)Dinophyceae->60(20-961) 1026
K5-75 Alveolata->38(19-883)Dinophyceae->38(19-883)Dinophyceae->38(19-883) 1039
K5-77 Alveolata->65(16-888)Dinophyceae->65(16-888)Dinophyceae->65(16-888) 1013
K5-79 Alveolata->46(44-917)Dinophyceae->46(44-917)Dinophyceae->46(44-917) 1030
K5-80 Alveolata->54(39-912)Dinophyceae->54(39-912)Dinophyceae->54(39-912) 997
K5-81 ConflictPicobiliphyta->15(13-1092)/Alveolata->1(174-188)Picobiliphyta->15(13-1092)/Apicomplexa->1(174-188)Picobiliphyta->15(13-1092)/Piroplasmida->1(174-188)Theileria group->1(174-188)Thei eria >1(174-188) 1092
K5-82 Alveolata->53(39-908)Dinophyceae->53(39-908)Dinophyceae->53(39-908) 941
K5-85 Alveolata->49(39-912)Dinophyceae->49(39-912)Dinophyceae->49(39-912) 1001
K5-87 Alveolata->54(46-919)Dinophyceae->54(46-919)Dinophyceae->54(46-919) 1050
K5-88 ConflictTelonemia->10(30-900)/Metazoa->2(8-23)/Stramenopiles->1(859-873)/Oxymonadida->1(785-799)Telonemia->10(30 900)/Platyhelminthes->2(8-23)/Bicosoecida->1(859-873)/Oxymonadida->1(785-799)Telonemia >10(30-900)/Turbellaria->2(8-23)/Bicosoeci 859 873 /Oxymonadida->1(785-799)Pseudodendromonadales->1(859-873)/Lecithoepitheliata->1(9-23)/Trimastigidae->1(785-799)Telonema->1( 0-44)/G ocentr phora->1(9-23)/Trimastix->1(785-799)pyriformis->1(785-799) 093
K5-91 ConflictStramenopiles->3(725-798)/Alveolata->18(46-452)Bolidophyceae->2(725-798)/Dinophyceae->18(46-452)/Bacillariophyta->1(737-751)Bolidomonadales->2(725-798)/Dinophyceae->18(46-452)/Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->1(737-751)Bolidomonas->1(725-739) 1024
K5-92 Alveolata->38(48-764)Dinophyceae->38(48-764)Dinophyceae->38(48-764) Gymnodinium->1(739-753) 1056
K6-8 Alveolata->44(22-1091)Dinophyceae->44(22-1091)Dinophyceae->44(22-1091) 1102
K6-10 ConflictPicobiliphyta->3(34-914)/Metazoa->1(195-209)Picobiliphyta->3(34 9 4)/Platyhelminthes->1(195-209)Pic biliphyta->3(34-914)/Turbellaria->1(195-209)R abdocoela 1051
K6-13 ConflictAlveolata->95(11-912)Dinophyceae->95(11-912)Syndiniales->68(11-647)/Dinophyceae->27(725-912)Dino-Group I->64(36-468) Dino-Group I-Clade 5->47(36-467)1025
K6-21 Haptophyta->76(12-986)Prymnesiophyceae->76(12-986)Prymnesiophyceae->76(12-986)Phaeocystis group->25(15-917)Phaeocystis >7(67-914) 1013
K6-27 Alveolata->60(16-889)Dinophyceae->60(16-889)Dinophyceae->60(16-889) 1018
K6-28 Alveolata->94(12-976)Ciliophora->94(12-976)Oligotrichea->94(12-976)Oligotrichia->42(92-910) 1011
K6-32 Alveolata->47(66-934)Ciliophora->47(66-934)Oligotrichea->47(66-934)Choreotrichia->24(104-777) 1034
K6-33 Chlorophyta->40(10-903)Prasinophyceae->40(10-903)Mamiellales->40(10-903)Mamiellaceae->40(10-903)Micromonas->9(27-731)pusilla->9(27-731)Mpusilla Clade B.E.3->2(27-731)1041
K6-48 Alveolata->61(56-920)Dinophyceae->61(56-920)Dinophyceae->61(56-920) 1012
K6-49 Alveolata->34(64-909)Ciliophora->34(64-909)Oligotrichea->34(64-909)Choreotrichia->11(107-775) 1021
K6-51 Alveolata->56(21-757)Dinophyceae->56(21-757)Dinophyceae->56(21-757) 1000
K6-54 Stramenopiles->13(43-753)MAST-1->1 (43-753)MAST-1->13(43-753)MAST-1 C->11(43-753) 1004
K6-55 ConflictPicobiliphyta->3(14-894)/Metazoa->1(175-189)Picobiliphyta->3(14 894)/Platyhelminthes->1(175-189)Pic biliphyta->3(14-894)/Turbellaria->1(175-189)R abdocoela 996
K6-57 Alveolata->52(2-745)Dinophyceae->52(2-745)Dinophyceae->52(2-745) 892
K6-59 Alveolata->48(16-956)Dinophyceae->48(16-956)Dinophyceae->48(16-956) 1009
K6-61 Alveolata->49(38-911)Dinophyceae->49(38-911)Dinophyceae->49(38-911) 1043
K6-62 ConflictAlveolata->32(22-920)Dinophyceae->32(22-920)Dinophyceae->30(22-754)/Syndiniales->2(104-920)Dino-Group II->1(104-118) 1003
K6-63 Haptophyta->62(16-914)Prymnesiophyceae->62(16-914)Prymnesiophyceae->62(16-914)Chrysochromulina group->1(111-125) 986
keyDNAtools
K6-70 Alveolata->48(44-917)Dinophyceae->48(44-917)Dinophyceae->48(44-917) 1040
K6-72 ConflictAlveolata->101(15-1084)/Metazoa->1(187-201)/Stramenopiles->1(220-234)Ciliophora->101(15-1084)/Porifera->1(187-201)/MAST-7 >1(220-234)Oligotrichea->101(15- 084)/Ca carea->1(187- 01)/MAST-7->1(220-234)Calcinea->1(187-201)/Oligotrichia->30(25-1084)/Stichotrichia->2(767-1060)1084
K6-76 Alveolata->53(22-892)Dinophyceae->53(22-892)Dinophyceae->53(22-892) 1029
K6-79 Alveolata->116(10-942)Dinophyceae->116(10-942)Syndiniales->116(10-942)Dino-Group I->108(10-933) Dino-Group I-Clade 1->86(10-933)1040
H84 K8-3 ConflictMetazoa->17(20-474)Arthropoda->16(20-474)/Cnidaria->1(160-174)Crustacea->16(20-474)/Cnidaria->1(160-174)Maxillopoda-> 6(20-474)/Hydrozoa->1(160-174) 694
K8-4 ConflictMetazoa->28(18-911)Arthropoda->27(18-911)/Cnidaria->1(158-172)Crustacea->27(18-91 )/Cnidaria->1(158-172)Maxillopoda->24(18-911)/Hydrozoa->1(158-172) 999
K8-5 Stramenopiles->49(14-918)Bacillariophyta->49(14-918)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->49(14-918)Chaetoceros group->41(1 -9 8)C aetoceros >2(903-918) 967
K8-6 Stramenopiles->12(91-960)Bacillariophyta->12(91-960)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->12(91-960)Guinardia and R izosolenia group->3(744-960)->2(91-960) 1013
K8-10 Stramenopiles->48(14-918)Bacillariophyta->48(14-918)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->48(14-918)Chaetoceros group->40(1 -9 8)C aetoceros >2(903-918) 1048
K8-11 ConflictMetazoa->49(11-922)Arthropoda->48(11-922)/Cnidaria->1(151-165)Crustacea->48(11-922)/Cnidaria->1(151-165)Maxillopoda->43(11-922)/Hydrozoa->1(151-165)Neocalanus->1(729-743) 1017
K8-13 ConflictMetazoa->36(11-906)Arthropoda->35(11-906)/Cnidaria->1(151-165)Crustacea->35(11-906)/Cnidaria->1(151-165)Maxillopoda->28(11-906)/Hydrozoa->1(151-165) 1019
K8-14 ConflictMetazoa->37(14-910)Arthropoda->36(14-910)/Cnidaria->1(154-168)Crustacea->36(14-910)/Cnidaria->1(154-168)Maxillopoda->27(14-910)/Hydrozoa->1(154-168) 915
K8-17 ConflictStramenopiles->46(15-918)Bacillariophyta->46(15-918)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->40(15-918)/Pennate diatoms->6(734-756)Chaetoceros group->31(15-9 8)C aetoceros >2(903-918) 920
K8-20 ConflictStramenopiles->33(84-919)Bacillariophyta->33(84-919)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->33(84-919)Chaetoceros group->21(275-919)R izosolenia->1(84- 8)/Chaetoceros->2(904-919)1025
K8-21 ConflictStramenopiles->31(83-916)Bacillariophyta->31(83-916)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->31(83-916)Chaetoceros group->19(718-916)R izosolenia->1(83-97)/Chaetoceros->2(901-916)97
K8-22 Metazoa->70(46-921)Arthropoda->70(46-921)Crustacea->70(46-921)Maxillopoda->65(46-921)Neocalanus->2(78-742) 962
K8-23 ConflictStramenopiles->31(84-917)Bacillariophyta->31(84-917)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->31(84-917)Chaetoceros group->19(719-917)R izosolenia->1(84-98)/Chaetoceros->2(902-917)25
K8-24 ConflictStramenopiles->46(15-918)Bacillariophyta->46(15-918)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->40(15-918)/Pennate diatoms->6(734-756)Chaetoceros group->31(15-9 8)C aetoceros >2(903-918) 1041
K8-25 Stramenopiles->43(11-915)Bacillariophyta->43(11-915)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->43(11-915)Chaetoceros group->35(11-9 5)C aetoceros >2(900-915) 1021
K8-26 ConflictMetazoa->37(12-908)Arthropoda->36(12-908)/Cnidaria->1(152-166)Crustacea->36(12-908)/Cnidaria->1(152-166)Maxillopoda->27(12-908)/Hydrozoa->1(152-166) 1025
K8-28 Stramenopiles->42(15-919)Bacillariophyta->42(15-919)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->42(15-919)Chaetoceros group->34(15-9 9)C aetoceros >2(904-919) 1043
K8-29 Metazoa->65(45-905)Arthropoda->65(45-905)Crustacea->65(45-905)Maxillopoda->60(45-905)Neocalanus->2(77-741) 1043
K8-31 Stramenopiles->55(13-916)Bacillariophyta->55(13-916)Pennate diatoms->55(13-916) 1055
K8-32 Metazoa->70(46-921)Arthropoda->70(46-921)Crustacea->70(46-921)Maxillopoda->65(46-921)Neocalanus->2(78-742) 1000
K8-36 Stramenopiles->12(82-951)Bacillariophyta->12(82-951)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->12(82-951)Guinardia and R izosolenia group->3(735-951)->2(82-951) 1013
K8-37 ConflictStramenopiles->48(11-915)Bacillariophyta->48(11-915)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->47(11-915)/Pennate diatoms->1(109-123)Chaetoceros group->37(11-9 5)C aetoceros >2(900-915) 993
K8-38 Stramenopiles->11(66-733)Bacillariophyta->11(66-733)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->11(66-733)Guinardia and R izosolenia group->2(718-733)->1(66-80) 756
K8-39 ConflictStramenopiles->15(53-727)/Alveolata->1(271-285)/Fungi->1(243-257)Bacillariophyta->15(53-727)/Dinophyceae->1(271-285)/Entomophthoromycotina->1(243-257)Pennate diatoms->15(53-727)/Dinophyceae->1(271-285)/Entomophthoromycotina->1(243-257)Ent mophthorales->1(243-257)Gambierdiscus- ( - ) 740
K8-41 Metazoa->70(45-920)Arthropoda->70(45-920)Crustacea->70(45-920)Maxillopoda->65(45-920)Neocalanus->2(77-741) 1031
K8-42 Stramenopiles->50(14-918)Bacillariophyta->50(14-918)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->50(14-918)Chaetoceros group->42(14-9 8)C aetoceros >2(903-918) 998
K8-43 Stramenopiles->11(83-750)Bacillariophyta->11(83-750)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->11(83-750)Guinardia and R izosolenia group->2(735-750)->1(83-97) 945
K8-45 Stramenopiles->41(12-915)Bacillariophyta->41(12-915)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->41(12-915)Chaetoceros group->33(12-9 5)C aetoceros >2(900-915) 1027
K8-46 ConflictMetazoa->33(13-917)Arthropoda->32(13-917)/Cnidaria->1(146-160)Crustacea->32(13-917)/Cnidaria->1(146-160)Maxillopoda->23(13-917)/Hydrozoa->1(146-160) 951
K8-47 ConflictMetazoa->43(11-922)Arthropoda->42(11-922)/Cnidaria->1(151-165)Crustacea->42(11-922)/Cnidaria->1(151-165)Maxillopoda->33(11-922)/Hydrozoa->1(151-165) 1047
K8-48 Stramenopiles->9(80-241)Bacillariophyta->9(80-241)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->9(80-241)R izosolenia->1(80-94) 681
K8-49 ConflictMetazoa->21(9-779)Arthropoda->20(9-779)/Cnidaria->1(148-162)Crustacea->20(9-779)/Cnidaria->1(148-162)Maxillopoda->19(9-779)/Hydrozoa->1(148-162) 840
K8-53 Stramenopiles->41(10-913)Bacillariophyta->41(10-913)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->41(10-913)Chaetoceros group->33(10-9 3)C aetoceros >2(8 8-913) 949
K8-54 ConflictStramenopiles->39(63-978)Bacillariophyta->39(63-978)Pennate diatoms->38(63-978)/Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->1(214-228)1027
keyDNAtools
K8-60 Stramenopiles->34(4-849)Bacillariophyta->34(4-849)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->34(4-849)Chaetoceros group->29(4-849) 862
K8-62 ConflictMetazoa->37(7-903)Arthropoda->36(7-903)/Cnidaria->1(147-161)Crustacea->36(7-903)/Cnidaria->1(147-161)Maxillopoda->27(7-903)/Hydrozoa->1(147-161) 1021
K8-63 ConflictStramenopiles->46(10-913)Bacillariophyta->46(10-913)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->40(10-913)/Pennate diatoms->6(729-751)Chaetoceros group->31(10-9 3)C aetoceros >2(8 8-913) 975
K8-64 ConflictStramenopiles->11(65-942)/Alveolata->1(30-44)Bacillariophyta->11(65-942)/Dinophyceae->1(30-44)Centric diatoms_C scinodiscophyceae->11(65-942)/Syndiniales->1(30-44)Corethron grou ->6(65-755)/Dino-Group II->1(30-44)Corethron-> 94 108 1027
K8-65 Stramenopiles->48(10-912)Bacillariophyta->48(10-912)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->48(10-912)Chaetoceros group->38(10-9 2)C aetoceros >2(8 7-912) 984
K8-66 ConflictStramenopiles->14(710-789)/Metazoa->4(13-410)Bacillariophyta->14(710-789)/Annelida->4(13-410)Cen ric diatoms_Cosc nodiscophyceae->8(710-789)/Pennate diatoms->6(719-741)/Polychaeta->4(13-410)Chaetoceros group->8(710- 89)/Phylodocida->1(396-410)/Clitellata->1(13-27)810
K8-67 ConflictMetazoa->37(7-902)Arthropoda->36(7-902)/Cnidaria->1(147-161)Crustacea->36(7-902)/Cnidaria->1(147-161)Maxillopoda->27(7-902)/Hydrozoa->1(147-161) 1021
K8-71 Stramenopiles->32(9-799)Bacillariophyta->32(9-799)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->32(9-799)Chaetoceros group->28(9-79 ) 808
K8-72 Metazoa->70(41-916)Arthropoda->70(41-916)Crustacea->70(41-916)Maxillopoda->65(41-916)Neocalanus->2(73-737) 995
K8-74 ConflictStramenopiles->48(10-912)Bacillariophyta->48(10-912)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->43(10-912)/Pennate diatoms->5(728-748)Chaetoceros group->33(10-9 2)C aetoceros >2(8 7-912) 1008
K8-78 Metazoa->48(41-862)Arthropoda->48(41-862)Crustacea->48(41-862)Maxillopoda->47(41-862)Neocalanus->2(73-737) 865
K8-79 ConflictStramenopiles->47(11-911)Bacillariophyta->47(11-911)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->41(11-911)/Pennate diatoms->6(727-749)Chaetoceros group->33(11-9 )C aetoceros >2(8 6-911) 916
K8-80 ConflictStramenopiles->38(52-982)/Fungi->1(242-256)Bacillariophyta->38(52-982)/Entomophthoromycotina->1(242-256)Pe nate diatoms->38(52-982)/Entomophthoromycotina->1(242-256)ales->1(242-256) 1009
K8-81 Stramenopiles->40(11-915)Bacillariophyta->40(11-915)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->40(11-915)Chaetoceros group->33(11-9 5)C aetoceros >2(900-915) 1033
K8-84 ConflictStramenopiles->46(10-913)Bacillariophyta->46(10-913)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->40(10-913)/Pennate diatoms->6(729-751)Chaetoceros group->31(10-9 3)C aetoceros >2(8 8-913) 1028
K8-86 ConflictStramenopiles->46(9-912)Bacillariophyta->46(9-912)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->40(9-912)/Pennate diatoms->6(728-750)Chaetoceros group->31(9-912)C aetoceros-> (897-912) 985
K8-89 Stramenopiles->43(10-912)Bacillariophyta->43(10-912)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->43(10-912)Chaetoceros group->34(10-9 2)C aetoceros >2(8 7-912) 1023
K8-92 Metazoa->69(40-912)Arthropoda->69(40-912)Crustacea->69(40-912)Maxillopoda->64(40-912)Neocalanus->2(72-736) 913
K8-93 ConflictStramenopiles->33(10-994)Bacillariophyta->33(10-994)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->19(10-444)/Pennate diatoms->14(722-994)Chaetoceros group->14(10-444) 995
K8-96 ConflictMetazoa->37(8-905)Arthropoda->36(8-905)/Cnidaria->1(148-162)Crustacea->36(8-905)/Cnidaria->1(148-162)Maxillopoda->27(8-905)/Hydrozoa->1(148-162) 998
K8-97 Stramenopiles->42(7-911)Bacillariophyta->42(7-911)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->42(7-911)Chaetoceros group->34(7-911)C aetoceros->2(896-911) 1008
K8-98 Stramenopiles->42(8-912)Bacillariophyta->42(8-912)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->42(8-912)Chaetoceros group->34(8-912)C aetoceros-> (897-912) 1029
K8-99 ConflictStramenopiles->11(61-938)/Alveolata->1(26-40)Bacillariophyta->11(61-938)/Dinophyceae->1(26-40)Centric diatoms_C scinodiscophyceae->11(61-938)/Syndiniales->1(26-40)Corethron grou -> (61-75 )/Dino-Group II->1(26-40)Corethron-> 90 104 1025
K8-101 Stramenopiles->12(77-946)Bacillariophyta->12(77-946)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->12(77-946)Guinardia and R izosolenia group->3(730-946)->2(77-946) 949
K8-104 Metazoa->70(41-915)Arthropoda->70(41-915)Crustacea->70(41-915)Maxillopoda->65(41-915)Neocalanus->2(73-737) 962
K8-105 ConflictStramenopiles->42(9-913)/Alveolata->1(307-321)Bacillariophyta->42(9-913)/Dinophyceae->1(307-321)C ntric diatoms_Coscinodiscophyceae->42(9-913)/Syndiniales->1(307-321)Chaeto ros group-> 4(9-913)/Dino-Group II->1(307-321)C aetoceros->2(898-913) 996
K8-110 ConflictMetazoa->34(39-477)/Stramenopiles->23(715-914)Arthropoda->34(39-477)/Bacillariophyta->23(715-914)Crustacea->34(39-477)/Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->17(715-914)/Pennate diatoms->6(730-752)M x llopod - 34(39-477)/ haetoceros group->14( 15-914)Neoc lanu ->1(71-85)/Chaetoc ros->2(899-914)007
K8-111 ConflictStramenopiles->32(61-900)/Fungi->1(251-265)Bacillariophyta->32(61-900)/Entomophthoromycotina->1(251-265)Pe nate diatoms->32(61-900)/Entomophthoromycotina->1(251-265)ales->1(251-265) 902
K8-112 ConflictStramenopiles->46(10-913)Bacillariophyta->46(10-913)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->40(10-913)/Pennate diatoms->6(729-751)Chaetoceros group->31(10-9 3)C aetoceros >2(8 8-913) 1029
K8-114 ConflictMetazoa->39(7-918)Arthropoda->38(7-918)/Cnidaria->1(147-161)Crustacea->38(7-918)/Cnidaria->1(147-161)Maxillopoda->29(7-918)/Hydrozoa->1(147-161) 1018
K8-120 Stramenopiles->41(10-913)Bacillariophyta->41(10-913)Centric diatoms_Coscinodiscophyceae->41(10-913)Chaetoceros group->33(10-9 3)C aetoceros >2(8 8-913) 999
K8-126 Metazoa->70(41-916)Arthropoda->70(41-916)Crustacea->70(41-916)Maxillopoda->65(41-916)Neocalanus->2(73-737) 992
K8-128 ConflictMetazoa->70(41-916)/Alveolata->1(962-976)Arthropoda->70(41-916)/Ciliophora->1(962-976)Crustacea->70(41-916)/Oligotrichea->1(962-976)Maxillopoda->65(41-916)/Euplotida->1(962-976)Neocalanus->2(73-737) 993
